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Resumen y Abstract IX 
 
Resumen 
La palma de aceite (Elaeis guineensis Jacq), es uno de los cultivos más importantes en 
la actualidad debido a su uso en los biocombustibles y en la producción de aceites 
(FEDEPALMA 2007). En Colombia, uno de los principales países productores, la mayor 
parte del cultivo se concentra en regiones secas en los cuales pueden presentarse 
eventos de estrés hídrico en las plantas. En el presente trabajo se hizo una aproximación 
proteómica al problema del déficit hídrico en el material vegetal IRHO 7001 de palma de 
aceite. Se sembraron plántulas las cuales, luego de tres meses de sembradas, a un 
grupo se les sometió a tratamiento de déficit hídrico (-2.0 MPa) y el otro grupo se 
mantuvo como control a capacidad de campo (-0.01 MPa). A los 8 meses de edad y a las 
9:00 h donde se da la mayor tasa fotosintética se recolectó el material foliar, al cual se le 
determinó el contenido de la subunidad pesada de RuBisCO EC 4.1.1.39, el contenido 
endógeno de ácido abscísico (ABA), los cuales son indicadores de diversos estreses 
ambientales en plantas, y se realizaron los ensayos para extracción de proteínas. Se 
adecuó una metodología de extracción según el método de Wei et al (2009), y 
electroforesis en dos dimensiones. Se encontró que frente al déficit hídrico hay 
acumulación de ABA y disminución de los contenidos de proteínas. Adicionalmente, del 
análisis comparativo de los geles se encontró por causa del déficit hídrico 81 proteínas 
diferenciales, de las cuales se seleccionaron 40 para ser secuenciadas por MALDI-
TOF/TOF; para algunas de esas proteínas se reporta función en procesos como la 
fotosíntesis, el sistema antioxidante enzimático y no enzimático, el metabolismo de la 
planta, la biosíntesis de la célula, el transporte celular y la señalización del estrés. 
 
 
Palabras clave: Ácido abscísico; electroforesis 2D; estrés por déficit hídrico; Proteoma; 
Proteómica; RuBisCO. 
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Abstract 
The oil palm tree (Elaeis guineensis Jacq), is one of the most important crops at present 
because of its use in biofuels and oil production (FEDEPALMA 2007). In Colombia, one 
of the major producing countries, the crop is concentrated in dry regions where events 
may occur in plant water stress. In this paper we made a proteomic approach to the 
problem of water deficit in the oil palm material IRHO 7001. Seedlings which were 
planted, three months after planting, a group were subjected to drought treatment (-2.0 
MPa) and the other as a control group remained at field capacity (-0.1 MPa). At 8 months 
of age and at 9:00 pm where there is the highest photosynthetic rate, leaf material was 
collected, which was determined the content of the heavy subunit of Rubisco EC 4.1.1.39, 
the endogenous content of abscisic acid (ABA), which are indicative of environmental 
stresses on plants, and assays were performed for protein extraction. A methodology was 
adapted according to the Wei et al (2009) extraction method, and two-dimensional 
electrophoresis. It was found that water deficit there are ABA accumulation and protein 
content decreased. Additionally, the comparative analysis of the gels was found because 
of the water shortage 81 differential proteins, of which 40 were selected to be sequenced 
by MALDI-TOF/TOF, for some of these proteins is reported role in processes such as 
photosynthesis, the antioxidant system enzymatic and non-enzymatic, the plant 
metabolism, biosynthesis of the cell, cellular transport and stress signaling. 
 
Keywords: Abscisic acid; 2D electrophoresis; water deficit; proteome; proteomic; 
RuBisCO 
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 Justificación 
En las últimas décadas, la palma de aceite se ha convertido en la fuente más importante 
de aceites y grasas comestibles, y de la generación de fuentes alternativas de energía a 
base de biocombustibles. En el año 2005, alrededor de 9,1 millones de hectáreas 
sembradas con palma de aceite abastecieron el 27,3% de la demanda mundial de 
aceites y grasas, la cual es un área 10 veces más pequeña que la usada por la soya que 
abasteció el 29% de la demanda mundial (FEDEPALMA 2007). Colombia es el cuarto 
productor mundial de palma de aceite y primero en Latinoamérica. Su cultivo se 
concentra en regiones secas del país, en las que su productividad se ve fuertemente 
afectada por la deficiencia de agua, lo cual aumenta significativamente los costos. 
 
El desarrollo de la genómica promovió el estudio en proteómica haciendo de ésta una 
ciencia relativamente nueva; por lo tanto, aún no se encuentra información en este 
campo para muchas especies, como por ejemplo la palma de aceite. El problema del 
estrés hídrico en plantas se ha estudiado desde varios enfoques; por ejemplo, estudios 
fisiológicos permiten identificar efectos en el desarrollo y funciones metabólicas de la 
planta, pero aún falta por conocer en mayor profundidad los mecanismos mediante los 
cuales la planta podría tolerar el déficit hídrico, lo cual se puede lograr con el uso de 
herramientas biotecnológicas. 
 
A través de los estudios proteómicos comparado con parámetros fisiológicos y 
bioquímicos es posible encontrar una descripción clara del problema del estrés hídrico en 
plantas para hallar una posible solución. En el marco de esta investigación se realizó una 
aproximación proteómica en material foliar de palma de aceite sometida a déficit hídrico, 
con el fin de obtener el perfil de proteínas acumuladas diferencialmente relacionadas con 
este, como fase inicial en la búsqueda de materiales de palma de aceite promisorios en 
cuanto a su tolerancia al déficit, con el fin de mejorar la productividad de la planta 
reduciendo los costos. 
  
 
 
 
Objetivos 
Objetivo general 
Caracterizar parcialmente proteínas en hojas de palma de aceite sometidas ante un 
evento de déficit hídrico mediante una aproximación de análisis proteómico. 
Objetivos específicos 
 
 Analizar el perfil de proteínas en palma de aceite bajo condiciones adecuadas de 
riego y de déficit hídrico mediante análisis de geles bidimensionales, comparando 
proteínas observadas diferencialmente bajo las dos condiciones. 
 Identificar las proteínas seleccionadas por comparación de geles 2D.  
 Comparar las secuencias con proteínas reportadas con bases de datos 
bioinformáticas, para hacer una aproximación de su función fisiológica. 
Introducción 3 
 
 
Introducción 
El déficit hídrico es un estrés abiótico cada vez más extendido en el mundo, 
especialmente en zonas áridas y semiáridas, que representan la tercera parte de la 
superficie terrestre, con tendencia a aumentar a mediano plazo (Caruso et al. 2009). La 
productividad de los cultivos depende de la sensibilidad que tenga la planta a los factores 
ambientales estresantes, por ejemplo, al déficit hídrico, ya que este tiene un considerable 
impacto económico (Oberschall et al. 2009). Los efectos de la escasez de agua causan 
una disminución del rendimiento agrícola, estimado en un 50 % de la producción 
esperada, la cual es una pérdida muy grande comparada con otros factores como por 
ejemplo el 15 % en promedio que se pierde a causa de agentes patógenos (Caruso et al. 
2009).Bajo condiciones de déficit hídrico, las plantas activan la expresión de genes, cuya 
transcripción está relacionada con la respuesta celular. Una de las principales formas de 
obtener plantas con alta producción y adaptabilidad al medio, es la transferencia de 
genes que se ocupan de la resistencia a diferentes estreses abióticos y bióticos 
(resistencia a la sequía, la salinidad, las condiciones de temperatura, entre otros), para 
ello la base de las investigaciones se debe enfocar en ofrecer datos básicos de los genes 
en las plantas (Sean et al. 2008). La proteómica entendida como el estudio de los 
cambios globales de proteínas, basada en la comparación de proteomas en situaciones 
diferenciales de interés, ofrece una poderosa herramienta para el descubrimiento de los 
genes y sus proteínas, implicados en la capacidad de respuesta al estrés y tolerancia a 
este. La caracterización de proteínas diferenciales en el estrés halladas con proteómica y 
los genes que las expresan, han demostrado ser de utilidad (Xu et al. 2010), para su uso 
en programas de mejoramiento genético, ya que identificar los puntos clave a nivel 
celular que favorecen la respuesta tolerante al déficit, permite generar marcadores 
moleculares, que en conjunto con el monitoreo de variables ecofisiológicas, permite 
generar criterios para la selección de materiales promisorios con el fin de encontrar una 
posible solución al problema que el estrés hídrico representa. 
  
 
1. Marco Teórico 
1.1 Palma de aceite 
La palma de aceite es una monocotiledónea perteneciente a la familia Arecaceae, 
originaria del golfo de Guinea en el África occidental, de ahí su nombre científico, Elaeis 
guineensis Jacq.  Es una planta tropical propia de climas cálidos que crece en tierras por 
debajo de los 500 metros sobre el nivel del mar (figura 1-1). Se conforman cultivos 
perennes y de largo rendimiento, ya que posee una vida útil que puede durar 
aproximadamente 50 años, aunque desde los 25 años se dificulta su procesamiento 
debido a la altura que el tallo ha alcanzado a esa edad (Fedepalma 2007). El desempeño 
óptimo del cultivo de la palma se presenta en regiones con precipitación mayor a 2000 
mm al año, una temperatura media anual que puede oscilar entre 25 y 29 grados 
centígrados y un pH óptimo del suelo entre 4.5 y 7.5 (Paramananthan 2003). La especie 
posee características fisiológicas y morfológicas que le dan la capacidad de sobrevivir a 
períodos largos de sequía (Alvarado y Sterling 2005). 
 
Figura 1-1: Distribución de palma de aceite a nivel mundial. Principales países 
productores. 
Tomado de Fedepalma 2007 
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Dentro del sistema Nacional Agropecuario, el sector palmicultor tiene amplias 
perspectivas de desarrollo; es uno de los cultivos con mayor extensión en los últimos 
años y uno de los cultivos más apoyados por el Ministerio de Agricultura y Desarrollo 
Rural (MADR). Colombia con una producción mundial del 1 % de las exportaciones 
globales, se ubica como el cuarto productor de la palma y sus productos a nivel mundial y 
la tendencia es que esta producción aumente en los siguientes años (figura 1-2). En el 
mercado nacional los aceites de palma representan el 90 % de la producción de aceites y 
grasas, adquiriendo una participación importante en las exportaciones agroindustriales 
del país (Fedepalma 2007). Los principales productos de la industria palmera son el 
aceite de palma crudo (extraído de la pulpa de los frutos), el aceite de palmiste (extraído 
de las almendras) y la torta de palmiste, pero su cultivo se ha potenciado en las últimas 
décadas debido a su uso en la producción de biocombustibles; además sus productos se 
usan en las industrias agroalimentaria, química, cosmética y de nutrición animal 
(Fedepalma 2009). En este sentido, la identificación y explotación de genotipos tolerantes 
a condiciones limitantes, en particular las condiciones hídricas, de las zonas palmeras de 
Colombia, logrará mayores rendimientos y disminución de costos, convirtiéndose en una 
herramienta útil para el palmicultor. 
 
Figura 1-2:  Participación en el volumen total de las exportaciones de aceite de  palma 
a nivel mundial por país en 2007. 
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Adaptado de Fedepalma 2009. 
 
Colombia tiene cuatro principales zonas productoras  de palma de aceite (figura 1-3), que 
se caracterizan por su baja tasa de precipitación anual, razón por la cual las palmas 
pueden presentar eventos de déficit hídrico:  
 
1) Zona Occidental (municipio de Tumaco del departamento de Nariño), sobre la  
costa Pacífica;  
2) Zona Norte (departamentos de Magdalena, Cesar y Bolívar), cerca de la costa 
Atlántica;  
3) Zona Central  (Norte de Santander, Santander y sur del Cesar); y 
4) Zona Oriental (departamentos del Caquetá, Casanare, Cundinamarca y Meta): 
ubicado en el sistema de las sabanas de la Orinoquia y la selva tropical húmeda 
de la Amazonía (Fedepalma 2009). 
 
Figura 1-3: Zonas palmeras en Colombia.  Tomado de Fedepalma 2007. 
Las regiones Norte, oriental y central se caracterizan por tener épocas secas  
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1.2 Estrés por déficit hídrico 
El déficit hídrico ocurre cuando la tasa de transpiración excede el consumo de agua 
afectando de manera adversa el crecimiento y desarrollo de las plantas así como su 
productividad (Bhushan et al. 2007). Este es causado por períodos de sequía 
prolongados y su efecto depende de las características morfológicas y fisiológicas de la 
planta. La respuesta al déficit hídrico depende de la especie, variedad e incluso del tipo 
de tejido estudiado. 
 
La importancia del estudio del estrés en plantas radica en primer lugar, en que el 
conocimiento de los factores y respuestas al estrés es la base para la elaboración de 
modelos predictivos; además es fundamental para comprender la distribución de las 
plantas en los ecosistemas; y por último, porque los estreses ambientales limitan el 
rendimiento de los cultivos (Tambussi et al. 2004).      
 
Los distintos organismos vivos, en particular las plantas, están expuestos a diferentes 
factores bióticos (hongos, virus, bacterias, entre otros), y abióticos (temperatura, sequía, 
inundaciones, salinidad, intensidad lumínica, entre otros), que pueden ser causantes de 
estrés, afectando la productividad.  
                          Norte 
 
Central 
 
 
 
 Oriental 
 
Occidental 
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Se conoce que el déficit hídrico altera un gran número de los procesos fisiológicos y 
bioquímicos de la planta. Las respuestas más comunes a este estrés son la ineficiencia 
de la cadena de transporte de electrones en la membrana del tilacoide, daños en las 
clorofilas, ajuste osmótico, aumento en la producción de peróxido de hidrógeno H2O2, 
generación de radical superóxido y otras especies reactivas de oxígeno (ROS), 
acumulación de productos tóxicos de las reacciones de las ROS, disminución de la 
efectividad del sistema antioxidante tanto enzimático como no enzimático, daño en las 
membranas por peroxidación lipídica, disminución en la actividad de RuBisCo, 
disminución en el área foliar por senescencia temprana, un decrecimiento en la tasa de 
fotosíntesis y una disminución en la transpiración por regulación estomática (Oberschall 
et al. 2000; Irfan Qureshi et al. 2007;Zsófi et al. 2011; Carmo-Silva et al. 2012, Ji et al 
2012). 
 
Las plantas poseen tres tipos de estrategia para responder al estrés por déficit hídrico. La 
primera es escapar de la sequía, la cual consiste en acoplar el ciclo biológico a los meses 
con mayor disponibilidad de agua. La segunda es tolerar el déficit hídrico, que consiste 
en un conjunto de modificaciones fisiológicas que permiten soportar un cierto grado de 
deshidratación de los tejidos sin reducción drástica de la actividad vital. Y por último, 
evitar la deshidratación, en la cual se aumenta la capacidad de aprovisionamiento de 
agua y se limita su gasto, así hay una mayor eficiencia en el uso del agua, aumentando 
la capacidad de permanecer y sobrevivir durante los períodos de sequía (Medrano et al. 
2007). 
 
Las plantas que sufren deficiencia de agua, cierran sus estomas para minimizar las 
pérdidas de agua como consecuencia de las funciones normales de la planta, como la 
transpiración, pero a la vez limitan la toma de CO2, disminuyendo la fotosíntesis. Este 
proceso es regulado por el ácido abscísico (ABA), una hormona de las plantas que 
induce varios factores de transcripción en eventos de déficit hídrico y otros estreses 
ambientales (Hashiguchi et al. 2010). 
 
La acumulación de las especies reactivas de oxígeno y nitrógeno bajo condiciones de 
estrés hídrico, exceden la capacidad del sistema antioxidante de removerlos, 
promoviendo la aparición de estrés oxidativo (Lima et al. 2002), el cual produce acciones 
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diversas que pueden ser el origen del daño celular. Estos compuestos reaccionan con los 
lípidos poliinsaturados de las membranas generando la peroxidación lipídica y como 
consecuencia producen pérdida de fluidez y lisis celular; reaccionan con las proteínas 
produciendo inactivación de enzimas y desnaturalización; y reaccionan con los ácidos 
nucleicos modificando las bases nitrogenadas, produciendo mutagénesis (Martínez 
2007). Para prevenir estos daños, las plantas poseen un complejo sistema antioxidante 
que incluye compuestos antioxidantes y enzimas como la catalasa, peroxidasa, 
superóxido dismutasa, y otras enzimas presentes en el ciclo ascorbato-glutatión 
(Sánchez-Rodríguez et al 2012).Generalmente, las plantas tolerantes al estrés tienen un 
sistema antioxidante más efectivo que las no tolerantes.  
 
Para la identificación de genotipos tolerantes al déficit hídrico es necesario hacer una 
caracterización de la respuesta a nivel fisiológico de los materiales de palma que 
actualmente se siembran en Colombia. Esta caracterización implica el estudio de 
variables fisiológicas y del metabolismo de las plantas bajo las diferentes condiciones de 
déficit hídrico. Para palma de aceite los principales efectos de la falta de agua en el 
cultivo han sido estudiados por varios autores y se relacionan principalmente con el cierre 
de estomas a medio día (Smith, 1989; Corley et al. 1973; Dufrêne y Saugier, 1993), 
incremento de la temperatura foliar (Hong y Corley, 1976), reducción de la tasa 
fotosintética y de transpiración (Smith, 1989), aborto de inflorescencias y retardo en la 
apertura foliar (Broekmans, 1957; Hardon, 1969). A nivel metabólico, plántulas de palma 
de aceite presentan aumento en el contenido de prolina en condiciones de sequía como 
un mecanismo de regulación del potencial osmótico bajo condiciones de estrés (Harun, 
1997). En relación a la productividad del cultivo, el déficit hídrico genera reducción en el 
contenido de aceite en el mesocarpio (Ochs y Daniel, 1976) y alteración en los procesos 
de maduración de racimos. Sterling et al. (1993) encontraron en el sur oeste de Costa 
Rica que el bajo contenido de Aceite/Mesocarpio seco (Ac/Ms) estuvo asociado con el 
déficit de agua. Por otro lado, en épocas de bajas precipitaciones, la tasa de extracción 
de aceite (TEA) disminuye debido al efecto del déficit hídrico sobre la capacidad de 
síntesis de aceite (Sterling et al. 1993; Henson 1991).  
 
Hasta ahora los estudios realizados en déficit hídrico en palma de aceite han permitido 
identificar algunos de sus efectos en el desarrollo y funciones metabólicas de estas 
plantas; sin embargo, aún no se conocen cuáles son los mecanismos mediante los 
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cuales la palma de aceite podría tolerar el déficit hídrico. Por tanto, es necesario realizar 
un estudio de la respuesta de materiales de palma con el fin de identificar marcadores, 
moleculares y fisiológicos, para la selección de materiales óptimos para cada una de las 
zonas agroclimáticas del país. 
1.3 Proteómica 
La proteómica es el estudio de las proteínas expresadas por el genoma en las 
condiciones de estudio, el cual se denomina proteoma. Esto incluye estudios de 
interacción entre proteínas, estructura y función de las mismas. Los proteomas son 
dinámicos y dependen de muchos factores medioambientales, por lo tanto se deben 
hacer comparaciones contra situaciones control. Para realizar un estudio en proteómica 
se deben realizar básicamente tres etapas: primero una separación de proteínas, lo que 
comprende la extracción de las proteínas del material de partida, y su posterior 
resolución por una metodología de separación, de las cuales las más usadas son la 
cromatografía líquida de alta resolución y la electroforesis en dos dimensiones (Irar et al. 
2010); segundo la identificación de las proteínas diferenciales seleccionadas, por medio 
de una técnica de alta sensibilidad y exactitud como lo es la cromatografía líquida de alta 
resolución acoplada a espectrometría de masas (HPLC-MS) o la espectrometría de masa 
en tándem; y finalmente una comparación con bases de datos para identificar las 
proteínas y tratar de comprender su función fisiológica dentro de la planta (Irar et al. 
2010, Zhu et al. 2006).  
 
La investigación en proteómica en la actualidad es amplia y está dirigida a tres aspectos 
fundamentales en el estudio de las proteínas: 
 
 La proteómica de expresión es el estudio cuantitativo y cualitativo de la 
expresión o acumulación de proteínas entre muestras de una misma especie que 
difieren en el tratamiento. Con base en esto se pueden comparar los perfiles de 
proteínas expresados en diferentes situaciones problema con el fin de 
caracterizar a nivel de proteínas dicho evento. Por lo tanto es una técnica 
comparativa de la que se puede obtener información de proteínas implicadas en 
transducción de señales y/o proteínas específicas de un estado fenotípico 
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determinado de una enfermedad, generando herramientas para tratar el problema 
de una mejor manera (Girotti 2010). 
 La proteómica funcional es el estudio de la función de las proteínas dentro de 
un sistema biológico y la regulación de su expresión dentro de ese sistema. Este 
tipo de proteómica incluye estudios de modificaciones postraduccionales y la 
afinidad ligando-receptor (Girotti 2010). 
 La proteómica estructural implica la determinación y análisis de las estructuras 
tridimensionales de las proteínas expresadas, con lo cual se infiere la identidad 
molecular de la proteína estudiada. Esta clase de proteómica se ha potenciado 
por sus aplicaciones industriales, principalmente en la industria farmacéutica en la 
cual se buscan blancos para el uso de nuevas drogas (Girotti 2010). Esta 
proteómica incluye el uso de técnicas de determinación de la estructura como 
difracción de rayos X, resonancia magnética nuclear (RMN) y métodos 
computacionales. 
1.3.1 Extracción de proteínas 
La extracción de proteínas es el primer y más importante paso en un estudio de 
proteómica, los diferentes tejidos de las plantas contienen relativamente contenidos bajos 
de proteína, además la extracción se dificulta debido a la presencia de proteasas 
(serinproteasas y metaloproteasas), que degradan las proteínas y de compuestos tales 
como polisacáridos, pigmentos, ácidos nucleicos, lípidos y compuestos fenólicos, que 
pueden influir en la separación por electroforesis (Faurobert et al. 2007; Méchin et al. 
2007). Las metodologías más utilizadas comprenden la extracción con solventes 
orgánicos como fenol (Wang et al. 2003; Faurobert et al. 2007), extracción con tampones 
acuosos en presencia de detergentes (Wei et al. 2009), o precipitaciones directas sobre 
el material vegetal sin una extracción previa, en donde el reactivo más utilizado es el 
ácido tricloroacético disuelto en acetona (Méchin et al. 2007). Estas metodologías se 
usan dependiendo de las proteínas de interés, ya que la solubilidad está asociada a la 
localización intracelular de estas. Para los estudios proteómicos, la comparación de los 
geles en dos dimensiones, técnica preferida para el análisis de la mezcla de proteínas 
debido a la rapidez del análisis y la calidad de los resultados, requiere de proteínas bien 
resueltas, por lo tanto se deben evitar rayas y manchas así como artefactos producidos 
por proteólisis. Por lo tanto, no hay una metodología global para la extracción, depende 
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de muchos factores, una metodología que sirve para una planta no funciona igualmente 
para otra, por lo tanto la adecuación de la metodología de extracción del caso particular 
es fundamental para el desarrollo del experimento. Finalmente, después de extraer el 
mayor número de proteínas se deben disolver en una solución compatible con el 
isoelectroenfoque, primera dimensión de este tipo de electroforesis (Faurobert et al. 
2007; Méchin et al. 2007; Jorrín et al. 2009). La extracción y precipitación de las 
proteínas, y  la preparación de la muestra para la electroforesis en dos dimensiones, 
debe ser lo más simple posible con el fin de incrementar la reproducibilidad del 
experimento. La solubilización de la muestra se hace generalmente usando una solución 
que contiene un agente caotrópico como Urea y/o tiourea, los cuales rompen puentes de 
hidrógeno e interacciones hidrofóbicas haciendo que las proteínas se desplieguen y se 
desnaturalicen aumentando la solubilidad de las mismas; además contiene detergentes 
no iónicos o zwitteriónicos como el CHAPS o el Tritón X-100, los cuales previenen las 
interacciones hidrofóbicas y evitan la formación de agregados de proteínas, y además 
son útiles en la solubilización de proteínas hidrofóbicas como las proteínas de 
membrana; debe contener agentes reductores como el DTT o el β-mercaptoetanol, para 
reducir y evitar la reoxidación de los puentes disulfuro tanto intra como intermoleculares 
logrando una completa desnaturalización (Ferrer Navarro 2005; Jorrín et al. 2009). 
 
1.3.2 Electroforesis en dos dimensiones 
 Primera dimensión: Isoelectroenfoque 
La mayoría de las investigaciones en proteómica de plantas utiliza electroforesis en dos 
dimensiones en geles de poliacrilamida para la separación de las proteínas extraídas 
anteriormente (Newton et al. 2004). 
 
Las proteínas son moléculas anfotéricas y pueden poseer carga neta negativa, positiva o 
igual a cero dependiendo del pH del medio en el cual se encuentra. El punto isoeléctrico 
es aquel en el cual la suma de las cargas positivas y negativas es igual a cero. La 
primera dimensión corresponde a una separación por punto isoeléctrico por medio de un 
isoelectroenfoque (IEF), en una tira de IEF que tiene un gradiente de pH lineal entre el 
cátodo y el ánodo (Newton et al. 2004). Estas tiras se hidratan con la muestra de 
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proteínas y se separan a altos voltajes en una celda de IEF de acuerdo a la carga que 
posea la proteína. Las proteínas van a migrar a través del gel de acuerdo a su carga, 
hasta que llega al pH en la tira de IEF en donde está su punto isoeléctrico, momento en 
el cual se va a detener puesto que no tiene carga, de esta manera se obtiene un perfil de 
proteínas separadas de acuerdo a su punto isoeléctrico. La reproducibilidad de esta 
técnica se da gracias a la adición de anfolitos a la muestra y a la presencia de grupos 
amortiguadores ácidos y básicos mientras se prepara el gel de poliacrilamida. Los 
anfolitos son moléculas anfotéricas pequeñas con una gran capacidad de amortiguar los 
cambios de pH cerca a su punto isoeléctrico generando el gradiente de pH lineal (Ferrer 
Navarro 2005: Jorrín et al. 2009).  
 Equilibrio de las tiras de isolectroenfoque y segunda dimensión 
Antes de realizar la segunda dimensión es necesario realizar un equilibrio de las tiras de 
IEF con un amortiguador en condiciones reductoras para romper los puentes disulfuro 
formados y un amortiguador en condiciones alquilantes, usando Iodoacetamida, la cual 
se une al grupo tiol de la cisteína para evitar la formación de puentes disulfuro. Además 
estos amortiguadores contienes SDS, con el fin de remplazar a los detergentes no 
iónicos y zwitteriónicos, con el fin de cargar las proteínas negativamente y poder realizar 
la segunda dimensión (electroforesis SDS-PAGE).La segunda dimensión es una 
separación en condiciones denaturantes de las proteínas de acuerdo a su peso 
molecular de la forma tradicional. 
 Tinción de proteínas 
Luego las proteínas son visualizadas con un método de tinción, pueden ser cuantificadas 
por densitometría ya que se espera que las diferencias de intensidad de la tinción se 
relacionen con la abundancia de las proteínas en los geles analizados (Barbier-Brygoo y 
Joyard 2004). La elección del método de tinción va a depender de la sensibilidad 
deseada, el rango lineal, los costos, el equipo de adquisición de imágenes con el que se 
cuenta, entre otros factores. Los métodos más comunes son la tinción con Coomassie 
tradicional, coomassie coloidal y la tinción con plata, pero en el mercado existen reactivos 
para tinciones fluorescentes y reactivos para tinciones específicas. Se ha reportado que 
la tinción de Coomassie tradicional tiene una sensibilidad de aproximadamente 100 ng de 
proteína (Garfin, 1990), la tinción de Coomassie coloidal tiene una sensibilidad entre 8 y 
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50 ng de proteína, además que disminuye el ruido de fondo de la tinción tradicional 
(Moral, 2008), y la tinción con plata tiene una sensibilidad entre 2 y 8 ng de proteína 
(Blum et al. 1987).  
1.3.3 Proteómica de expresión comparativa 
La estrategia básica utilizada para los estudios de proteómica es la comparación de geles 
(figura 1-4) entre la situación problema y su respectivo control. Se espera que las 
proteínas respondan de cuatro maneras: que haya una acumulación de la proteína, por 
ejemplo, las proteínas del sistema antioxidante; que la proteína se acumule en menor 
cantidad; que la proteína se induzca como respuesta y mecanismo de defensa, por 
ejemplo, las proteínas de embriogénesis tardía (LEA); y finalmente, que la proteína no 
esté. 
 
Figura 1-4: Respuesta de las proteínas a un estudio de proteómica. Comparación 
entre planta control y planta estresada. 
PPM: Patrón de pesos moleculares. Adaptado de Irfan Qureshi et al. 2009. 
 
 
 
En el mercado se encuentran programas específicos para realizar la comparación y 
cuantificación de las proteínas en los geles como lo son PdQuest, Melanie, ImageMaster, 
DeCyder entre otros, en los cuales se normalizan los geles adquiridos y se ingresan los 
parámetros de comparación. Finalmente, Las proteínas seleccionadas son cortadas y 
analizadas.  
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1.3.4 Espectrometría de masas 
Una vez cortadas las proteínas de la matriz de gel es necesaria su identificación. Para 
este paso se cuenta con diversos métodos como el análisis de la composición de 
aminoácidos o el uso de anticuerpos específicos entre otros, pero estos métodos tienen 
la desventaja de requerir bastante tiempo para el análisis. Los métodos de análisis de 
proteómica más versátiles se basan en espectrometría de masas. Las proteínas son 
cortadas en pequeños péptidos, usando proteínas de digestión como la tripsina, los 
cuales son analizados por espectrometría de masas (MALDI-TOF/TOF, cromatografía 
líquida acoplada a espectrometría de masas LC-MS, LC-MS-MS, entre otros). Los pasos 
básicos para un análisis por espectrometría de masas se resumen en los siguientes: 
 
1) Proteólisis de las proteínas por acción de proteasas, generalmente tripsina que 
rompe en lisina y arginina, para el posterior análisis por huella peptídica. 
2) Una ionización suave de los péptidos por ionización/desorción laser asistida por 
matriz (MALDI),  o ionización por electrospray (ESI).  
3) Separación de los iones de acuerdo a su relación masa/carga en un analizador de 
masas, de los cuales los más usados son el de tiempo de vuelo (TOF), El 
cuadrupolo y la trampa de iones; 
4) Selección de iones más abundantes los cuales son sometidos a un nuevo análisis 
de masas. 
5) Medida de las masas en un detector obteniendo el espectro de masas (Cristobo 
2008). 
 
Finalmente, los datos son procesados a través de una serie de algoritmos 
computacionales que determinan la secuencia de las proteínas, el más usado es Mascot 
(MatrixScience, UK), el cual es un motor de búsqueda que usa datos de espectrometría 
de masas para identificar proteínas en Bases de Datos de libre acceso (Barbier-Brygoo y 
Joyard 2004).  
1.3.5 Análisis bioinformático 
La secuencia de proteínas encontradas es finalmente analizada en bases de datos 
bioinformáticas para hallar una aproximación a su función fisiológica en la planta. En la 
red hay acceso a bases de datos curadas, de muy alta confiabilidad y de acceso gratuito 
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como lo son EMBL, NCBI, Genbank, Swiss Prot, protein data bank, entre otras. La 
identificación de proteínas mediante el estudio de secuencias homólogas se da, gracias a 
que muchas proteínas de plantas se encuentran altamente conservadas. Esto quiere 
decir que las proteínas de acuerdo a su función comparten secuencias similares, por lo 
tanto es muy probable que proteínas con una homología estadísticamente significativa 
desempeñen la misma función. Basados en este hecho, las bases de datos identifican 
proteínas homólogas de diferentes especies aun cuando el genoma de la especie de 
estudio no se haya identificado, para facilitar la identificación y asignación de la función 
de la proteína estudiada. 
 
Cuando la función de la proteína no se identifica a partir de las bases de datos, se 
analiza la modificación postraduccional, tiempo y nivel de expresión, localización 
subcelular, interacción proteína-proteína, estructura terciaria y actividad enzimática y 
fisiológica para determinar su función por métodos específicos como los microarreglos 
por medio de los cuales se halla el sustrato o la interacción con otras proteínas (Hirano et 
al. 2004). 
 
1.4 Aplicación de la proteómica al estudio del déficit 
hídrico 
Una de las ventajas de los estudios en proteómica se centra en la habilidad de evaluar 
varias poblaciones bajo circunstancias específicas y establecer cuáles son las proteínas 
que permiten la adaptación o generen tolerancia en la planta, así como los procesos de 
regulación positiva o negativa de ciertas proteínas (De Hoog y Mann 2004). Esta 
metodología constituye entonces una forma de monitorear cambios globales de la 
expresión proteica de tejidos y organismos que ocurre bajo determinados estreses para 
identificar y entender el papel de las proteínas en estos procesos (Komatsu et al 2003; 
Rampitsch y Srinivasan 2006; Unwin et al. 2006). 
 
El déficit hídrico induce numerosos cambios morfológicos, fisiológicos y bioquímicos 
(Thiellement  et al. 2002), los cuales son expresados en su proteoma y por lo tanto 
dichos cambios pueden ser identificados mediante el uso de herramientas proteómicas. 
Debido a que gran parte de las adaptaciones fisiológicas al déficit hídrico se dan por la 
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expresión diferencial de las proteínas (Irfan et al. 2007), la proteómica constituye una 
herramienta importante para determinar qué nuevas proteínas se sintetizan, a qué vías 
corresponden y cómo es el mecanismo fisiológico que lleva a cabo la planta para 
responder a la nueva condición. Para contrarrestar el déficit hídrico, las proteínas 
sintetizadas deben desempeñar un papel en la transducción de señales, defensa 
antioxidante y síntesis de osmolitos (para sobrellevar períodos de cambios celulares que 
conllevan a una adaptación a una condición estresante. 
 
A través de un estudio de proteómica de expresión, basado en electroforesis 
bidimensional es posible el estudio comparativo, tanto a nivel cualitativo como 
cuantitativo, de la expresión proteica en muestras en diferentes estadíos biológicos. La 
identificación de las proteínas que se expresan diferencialmente da la posibilidad de 
identificar biomarcadores moleculares asociados a determinados eventos de enfermedad 
o eventos estresantes (Casado 2004).  
1.5 Antecedentes 
Se han encontrado gran variedad de proteínas que ejercen protección contra el estrés 
por déficit hídrico. En plantas de alfalfa se encontró una aldosa/aldehído reductasa 
NADPH dependiente, que tiene función activa contra el 4-hidroxinon-2-enal, producto 
citotóxico de la peroxidación lipídica; esta proteína ejercen protección contra varios 
estreses, incluido el déficit hídrico en plantas transgénicas de tabaco (Nicotiana tabacum) 
(Oberschall et al. 2000). En hojas de arveja (Pisum sativum) sometidas a estrés hídrico y 
estrés químico, se encontraron 33 proteínas diferenciales relacionadas con el estrés 
hídrico a nivel de la mitocondria (Taylor et al. 2005). En embriones de palma Datilera 
(Phoenix dactylifera) se identificaron 23 proteínas diferenciales, de las cuales, cuatro 
estaban directamente relacionadas con eventos de estrés (Sghaier-Hammami et al. 
2009). En hojas de césped agrostis (Agrostis stalonifera), sometidos a déficit hídrico 
inducido por polietilenglicol, se identificaron 43 proteínas diferenciales, entre las cuales 
resalta el aumento en la abundancia de las proteínas pertenecientes al sistema 
antioxidante enzimático como ascorbato peroxidasa, catalasa y glutatión-S-transferasa 
(Xu et al. 2010). En hojas de trigo (titricum durum), sometidas a estrés hídrico, 36 
proteínas mostraron un cambio significativo entre controles y plantas estresadas; la 
mayoría de las proteínas encontradas estaban relacionadas con glicólisis y 
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gluconeogénesis, con los mecanismos de defensa y con la eliminación de especies 
reactivas de oxígeno como ascorbato peroxidasa y superóxido dismutasa (Caruso et al. 
2009).  En hojas del álamo canadiense (Populus eusamericana), sometidas a estrés 
hídrico, se identificaron 36 proteínas, entre las cuales se encontró una FtsH proteasa, 
que desempeña un rol en la reparación del fotosistema II después del daño oxidativo, y 
se planteó la hipótesis de que también disminuye la fotosíntesis para prevenir la 
formación de ROS (Bonhomme et al. 2009). Otro tipo de proteínas involucradas con la 
respuesta de la planta al déficit hídrico son las proteínas LEA (Late embryogenesis 
abundant), que se expresan en semillas y órganos vegetativos; son de naturaleza 
hidrofílica y se presume que cumplen su rol en el mantenimiento de proteínas y 
estructura de la membrana celular, y captura de iones, entre otras funciones (Tompa et 
al. 2006). En Maíz (Zea mays) se identificaron 152 proteínas diferenciales como 
respuesta al déficit hídrico, entre las que se destacan proteínas con función en el 
metabolismo de ROS, metabolismo del carbono, hidrolasas, defensa y detoxificación 
(Zhu et al. 2006). En pasto de trigo (Elymus elongatum) sometida a estrés hídrico y 
posterior recuperación por rehidratación, se encontraron 58 proteínas diferenciales; una 
de ellas en especial, inducida por ácido abscísico y estrés que puede estar relacionada 
con protección de la estructura del ADN, se expresa en situaciones severas de estrés 
(Gazanchian et al. 2007).En dos cultivares de haba (Phaseolus vulgaris L.) sometidos a 
estrés hídrico, fueron encontradas aproximadamente 60 proteínas diferenciales en cada 
uno, las cuales estaban relacionadas principalmente con la fotosíntesis(Zadraznik et al 
2012).Y finalmente, en trabajos preliminares en palma de aceite (Elaeis guineensis), en el 
material vegetal IRHO 1001, utilizando tiras IPG de  pH 4 a 7, se identificaron 25 
proteínas diferenciales, las cuales estaban relacionadas principalmente con la 
fotosíntesis, el metabolismo de carbohidratos y el sistema antioxidante (Pérez et al. 
2012). 
 
 
  
 
2. Metodología 
2.1 Material Vegetal 
Semillas comerciales de palma de aceite, material vegetal IRHO 7001 fueron sembradas 
bajo condiciones controladas de pre-vivero y mantenidas en condiciones de capacidad de 
campo en bolsas de 2 Kg. Luego de tres meses de edad fueron trasplantadas en materas 
de 30.48 cm de alto y 50 cm de ancho, con suelo proveniente de Barrancabermeja, 
centro experimental la Vizcaina-Cenipalma, Santander, Colombia, con plan de 
fertilización de acuerdo a lo utilizado por los cultivadores de la región. Las plantas se 
mantuvieron en capacidad de campo durante 1 mes. Posteriormente, para evaluar la 
respuesta de las plantas al déficit hídrico, un grupo de plantas con cuatro réplicas por 
tratamiento se dejaron como tratamiento control (mantenidas a capacidad de campo) a -
0.01 MPa y el otro grupo de plantas se sometieron a tratamiento de déficit hídrico a -2.0 
MPa (figura 2-1). 
 
Figura 2-1: Montaje experimento casa de malla. 
 
 
 
Para aplicar los tratamientos se instaló un sistema de riego que constó de un tanque 
reservorio de agua, un grupo de presión (electrobomba con compresor), un sistema 
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automatizado de riego que controla 4 válvulas solenoides (1 por cada tratamiento) y un 
gotero con 4 estacas por planta (figura 2-2). Este sistema permitió controlar el tiempo de 
riego a diferentes horas del día y además presentó la opción de controlar los días de la 
semana en que se debe regar, logrando tener de manera eficiente una herramienta de 
control de suministro de agua constante para las plantas. 
 
Figura 2-2: Montaje sistema de riego. A: tanque reservorio de agua; B: sistema 
automatizado de riego; C: grupo de presión; D: 4 estacas. 
 
 
 
Para el control de la humedad del suelo, en las materas se instalaron sensores SM200, 4 
sensores Theta Probe y 1 sensor equitensiómetro marca Delta-T, dispuestos de tal 
manera que se asegura que el riego se esté comportando de manera homogénea en 
toda la línea de tratamiento y conectados a un colector de datos (Datalogger) DL2. Estos 
sensores permiten medir la humedad volumétrica (HV) del suelo; posteriormente, la HV 
es transformada a humedad gravimétrica (HG) usando la densidad aparente del suelo. 
Partiendo de HG y con una curva de retención de humedad se calculó en  unidades de 
presión el potencial hídrico de suelo. Se utilizó un sistema de riego por goteo con 4 
estacas por matera. Se mantuvieron las tensiones hídricas en el suelo por 150 días, 
momento en que se toman las muestras para el análisis proteómico. 
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Con este montaje se realizó paralelamente una tesis de doctorado en la que se midieron 
parámetros fisiológicos de las plantas (tasa de fotosíntesis, fluorescencia de la clorofila, 
potenciales hídricos), los datos obtenidos en ese trabajo permitió definir la hora de 
muestreo para poder realizar el posterior análisis de aproximación proteómica y las 
pruebas bioquímicas. 
2.2 Muestreo 
Para el análisis de aproximación proteómica se tomaron las hojas de cada planta de cada 
tratamiento, exactamente a la misma hora del día (9:00 am) para evitar los cambios en la 
expresión de proteínas dados por el ritmo circadiano (Ferreira et al. 2006). Para las 
determinaciones de ABA se tomaron muestras a diferentes horas del día. El material 
foliar recolectado fue liofilizado en un liofilizador labconco (Labconco Corporation; Kansas 
City, EE.UU.), se maceró con nitrógeno líquido hasta obtener un polvo fino y se almacenó 
a -80 °C para su posterior análisis de aproximación proteómica.  
2.3 Determinación de ácido abscísico 
2.3.1 Extracción de ABA 
Se pesaron aproximadamente 0.01 g de tejido vegetal (peso seco) y se suspendieron en 
2 mL de solución de extracción (Metanol R.A., 100mg/L de Butil hidroxitolueno (BHT) y 
0.5 g/L de ácido cítrico monohidratado). Se homogenizó en agitación horizontal por 12 
horas a 4 °C, luego de lo cual se centrifugó a 14000 rpm por 30 minutos a 4ºC. El 
sobrenadante se transfirió a un nuevo tubo y se secó bajo vacío. El residuo seco se 
resuspendió con 0.15 mL de metanol y 1.35 mL de buffer de TBS (Tris 50 mM, 
MgCl2.6H2O  0.1mM y NaCl 0.15mM, ajuste a pH 7.5). Además a 2 mL de una solución 
de 1.0 picomol ABA/mL en solución de extracción se le realizó el mismo procedimiento. 
Esta solución se utilizó como control de procedimientos (Xiong et al. 2002; Walker-
Simmons et al. 2000). 
2.3.2 Cuantificación de ABA 
El extracto obtenido se utilizó para la cuantificación de ABA, la cual se realizó mediante el 
Test de ELISA competitivo (Enzyme – Linked Immunosorbent Assay), basado en el 
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principio de competencia por la unión con el anticuerpo entre el ABA presente en la 
muestra y una cantidad de indicador (fosfatasa alcalina) constante, el color amarillo 
resultante es inversamente proporcional a la cantidad de hormona en la muestra. La 
cuantificación se realizó de acuerdo a las instrucciones del fabricante del producto 
Phytodetek ABA (Agdia Inc., Elkhart, EE.UU.). 
 
Para la preparación del indicador se procedió a efectuar la adición de 1 mL de agua 
destilada a los indicadores de fosfatasa alcalina según instrucciones del kit, dejando 
actuar por 5 minutos. Después de esto se le agregó 4 mL de diluyente de indicador a 
cada contenedor y se mezcló. 
 
Paralelamente se realizó la preparación de estándar de ABA. En primer lugar se preparó 
una solución stock con una concentración de 10.0 μmol/mL, utilizando 1 mg de (+) - cis, 
trans - ácido abscísico, disuelto en 0.378 mL de metanol absoluto. Esta solución se 
almacenó a 4°C en oscuridad. Tomando 100 µL de esta solución y llevando a 10 mL con 
metanol absoluto se obtuvo una segunda solución de concentración 0.1 µmol/mL 
(Solución stock SS), a partir de la cual se realizaron disoluciones para preparar la curva 
de calibración de  AB (tabla 2-1). 
 
Se adicionó 100 μL de estándar o muestra a cada pozo de la placa y en segundo lugar 
sobre el estándar o la muestra se realizó la adición de 100 μL de indicador diluido 
anteriormente a cada test, todo por duplicado. La placa se selló y se dejó por 3 h a 4°C. 
Antes de finalizadas las 3 h, se procedió a preparar la solución del sustrato disolviendo 
una tableta de sustrato en 5 mL de diluyente de sustrato (cloruro de magnesio y 
etanolamina disueltos en agua), ambos reactivos provenientes del kit. Pasadas las tres 
horas, se retiró del refrigerador la placa para descartar su contenido, efectuando un 
lavado con 200 μL de solución de lavado a cada pozo, reactivo que hace parte del kit de 
detección de ABA, descartando nuevamente el contenido de las placas. Este lavado se 
realizó dos veces más. Posteriormente, se adicionó 200 μL de solución de sustrato, luego 
se sellaron las placas y se incubó por 1 h a 37°C. 
 
Finalizado este período de tiempo se retiró de la incubadora y se le agregó una gota del 
agente de detención de la reacción (solución de NaOH) según instrucción del kit, a cada 
pozo. Finalmente, se leyó la absorbancia a 405 nm en un lector de microplacas iMarkTM 
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(BioRad, Hercules, USA), para realizar el análisis de los datos con base en la curva de 
calibración. 
 
Tabla 2-1: Curva de calibración de ABA. (NSB: unión no específica 0 % de unión, Bo: 
100% de unión, SS: Solución Stock). 
 
Test Solución TBS buffer picomolABA/mL 
A1 NSB 20 µL de SS 1980 µL 1000 
B1 50 µL de A1 450 µL 100 
C1 100 µL de B1 500 µL 20 
D1 100 µL de C1 500 µL 4 
E1 100 µL de D1 500 µL 0.8 
F1 100 µL de E1 500 µL 0.16 
G1 100 µL de F1 500 µL 0.032 
H1 100 µL de G1 500 µL 0,0064 
Bo 100 µL de TBS --------- 0 
 
2.4 Extracción del proteoma de Palma de Aceite por 
diferentes metodologías 
2.4.1 Extracción- SDS / Precipitación Acetona-TCA (Wei et al. 
2008) 
 
Aproximadamente 1 gramo de material vegetal de palma de aceite macerado y 
previamente liofilizado se utilizó para la adecuación de la metodología. La proteína se 
extrajo con 10 mL de buffer de extracción (SDS2%,  β-mercaptoetanol 0.1%, (v/v), Tris-
HCl 40mM pH 8.5) por 1 hora en agitación horizontal a 4 °C. Luego se separó por 
centrifugación a 6000 rpm por 20 minutos y 4 °C. Al sobrenadante resultante se le 
adicionaron 9 mL de la solución de precipitación (TCA al 10 % y β-mercaptoetanol al 
0.11% en acetona fría). La mezcla se colocó por media hora a -20 °C y el pellet se 
separó por centrifugación a 6000 rpm por 20 minutos y 4 °C y se lavó tres veces con 
acetona fría repitiendo el proceso de centrifugación luego de cada lavado. El pellet se 
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resuspendió en 2 mL de solución de rehidratación (Urea 7M, CHAPS 1.2%(p/v), DTT 
43mM, Tris-HCl 30mM pH 8.5), y se congeló a -80°C hasta el posterior análisis por 
electroforesis y cuantificación de proteína. La extracción se realizó por triplicado. 
2.4.2 Precipitación directa con TCA 10 % en acetona (Yu-Zu Linet 
al. 2007) 
 
Aproximadamente 1 gramo de material vegetal de palma de aceite macerado y 
previamente liofilizado se utilizó para la adecuación de la metodología. Se adicionaron 5 
mL de la solución de precipitación (Ácido tricloroacético (TCA) 10%(p/v), DTT 1 mM, 
solubilizado en acetona 100% fría). La mezcla se colocó a -20 °C por 45 minutos y se 
centrifugó a 6000 rpm durante 15 minutos. El sobrenadante se retiró cuidadosamente y al 
pellet se le adicionaron 10 mL de una solución de lavado (DTT 20mM, PMSF 100mM y 
EDTA 0.5M en acetona 100% fría). Este paso se repitió cinco veces más o hasta que la 
acetona no presente color verde debido a la clorofila. Luego, el pellet fue secado a 
temperatura ambiente por media hora y se resuspendió en 5 mL de la solución de 
rehidratación (Urea 7M, Tiourea 2M, CHAPS 1.2% (p/v), DTT 43mM, Tris HCl 30mM pH 
8.5). La extracción se hizo por triplicado. 
2.4.3 Extracción con Fenol – SDS (Wang et al. 2003). 
 
Aproximadamente 0.1 gramos de material vegetal de palma de aceite macerado y 
previamente liofilizado se resuspendió en 1.6 mL de la solución de extracción (Tris HCl 
100mM pH 8.0 saturado con fenol) y buffer SDS (sacarosa 30%, SDS 2%, Tris-HCl pH 8 
100mM, 5 % de 2-mercaptoetanol), en volúmenes iguales 1:1 (solución saturada con 
fenol:buffer SDS),en un tubo eppendorf de 2 mL. La mezcla fue agitada en vórtex durante 
30 segundos y se mantuvo en agitación horizontal durante 1 hora a 4ºC. La fase fenólica 
se separó por centrifugación a 14000 rpm por 10 minutos a 4 °C. A esta fase se le 
adicionaron 5 volúmenes de la solución de precipitación (Acetato de Amonio 0.1 M en 
metanol) y se colocó por 30 minutos a -20 °C. Las proteínas precipitadas se recuperaron 
por centrifugación a 14000 rpm por 10 minutos a 4 °C, y se lavó dos veces con la 
solución metanólica de acetato de amonio y tres veces con solución de acetona al 80 % 
recuperando el pellet siempre por centrifugación en las condiciones ya mencionadas. El 
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pellet final fue secado a temperatura ambiente, posteriormente se redisolvió en 0.5 mL de  
solución de rehidratación (Urea 7M, Tiourea 2M, CHAPS 1.2% (p/v), DTT 43mM, Tris-HCl 
30mM pH 8.5) y se congeló a -80°C hasta el posterior análisis por electroforesis y 
cuantificación de proteína. La extracción se realizó por triplicado. 
2.5 Determinación de Proteínas en los Extractos de 
Palma de Aceite 
El contenido de proteína se determinó mediante el método de Bradford (1976) utilizando 
el Kit BioRad protein assay (BioRad, Hercules, USA). Se midió la absorbancia a 595 nm 
en un lector de microplacas (BioRad, Hercules, USA). La curva de calibración se 
construyó tomando albúmina sérica bovina (BSA) 1.48 mg/mL como patrón (Bradford 
1976). 
2.6 Electroforesis bidimensional 
2.6.1 Rehidratación y aplicación de la muestra para 
Isoelectroenfoque 
 
Se realizó un proceso de rehidratación activa de acuerdo al siguiente procedimiento: 
Se tomó una cantidad de proteína del extracto equivalente a 500 µg de acuerdo a la 
medición por el método de Bradford y se diluyó en solución de rehidratación para 
isoelectroenfoque (Urea 7M, Tiourea 2M, CHAPS 1.2% (p/v), DTT 43mM, anfolitos 0.2% 
(Bio-Lyte ampholytes 3-10, BioRad, Hercules, USA), Tris-HCl 30mM pH 8.5) a un 
volumen final de 400 µL en la bandeja de isoelectroenfoque. Esta cantidad de proteína es 
para una tira de gradiente inmovilizado de pH (IPG) de 18 cm de largo, de acuerdo a las 
indicaciones del fabricante de las tiras IPG (BioRad, Hercules, USA).  
A continuación se tomó un paper wick (BioRad, Hercules, USA), o  también se puede 
utilizar papel de filtro whatman, con pinzas, y se cubrieron los electrodos de la bandeja de 
isoelectroenfoque, adicionando 10 µL de agua tipo I para humedecerlos y fijarlos. Luego, 
cuidadosamente se tomó una tira IPG de pH 3 a 10 o de pH 5 a 8 según sea el caso 
(para la separación se utilizó inicialmente tiras con un rango amplio de pH 3 a 10 
(BioRad, Hercules, USA), y con los resultados obtenidos se escogió el rango de pH en el 
cual las proteínas se focalizaron (Tiras de pH de  5 a 8 de BioRad), almacenada a -20°C, 
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con una pinza limpia y se retiró la cubierta plástica; luego se colocó en la bandeja de 
rehidratación sobre la muestra. A continuación se cubrió la tira con 5 mL de aceite 
mineral para Isoelectroenfoque (BioRad, Hercules, USA), para prevenir la evaporación de 
la muestra durante el proceso de rehidratación. Finalmente, la bandeja de 
isoelectroenfoque se colocó en el sistema de isoelectroenfoque protean IEF cell (BioRad, 
Hercules, USA), y con ayuda del teclado alfanumérico digital del equipo de 
isoelectroenfoque, se programó un paso de rehidratación activa a una temperatura de 
20°C durante 12 horas a  50 V. 
2.6.2 Isoelectroenfoque 
 
Con ayuda del teclado alfanumérico digital del equipo de isoelectroenfoque, se programó 
el protocolo de enfoque isoeléctrico de acuerdo con la (tabla 2-2), ajustando la corriente a 
50 µA por tira de IPG y se comenzó con el protocolo de enfoque. El IEF se da por 
terminado cuando la tiras alcanzan los 55000 Vh. 
 
Terminado el tiempo del IEF, se apagó el equipo, se retiró la bandeja de la celda de 
isoelectroenfoque, se tomó la tira cuidadosamente con pinzas y se colocó verticalmente 
durante 10 segundos para retirar el exceso de aceite (En este paso es bueno colocar una 
toalla de papel secante en la parte inferior de la tira cuando esta está vertical para ayudar 
a retirar el aceite). La tira de IEF de ser necesario puede congelarse a -80 °C hasta su 
posterior análisis. 
 
Tabla 2-2: Condiciones de Isoelectroenfoque para una tira de IPG de 18 cm. 
 
Etapa Voltaje (V) Rampa Tiempo (h) 
1 500 rápida 1 
2 2000 rápida 1 
3 8000 rápida 2 
4 8000 a 10000 lineal 0.5 
5 10000 constante 4 
6 4000 rápida 2 
7 500 rápida 2 
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2.6.3 Equilibrio de las tiras de Isoelectroenfoque 
Si la tira de IPG fue congelada, esta se dejó descongelar durante 15 minutos y se colocó 
cuidadosamente en una bandeja de rehidratación. Luego se adicionaron 6.5 mL del 
buffer de equilibrio en condiciones reductoras (Urea 6 M, glicerol 30% p/v, SDS 2% p/v, 
Tris-HCl 0.05M pH 8.6 y DTT 65mM) y se agitó suavemente en agitación horizontal 
durante 15 minutos. 
Terminado este tiempo se transfirió la tira a una nueva bandeja de rehidratación y se  
adicionaron 6.5 mL del buffer de equilibrio en condiciones alquilantes (Urea 6 M, glicerol 
30% p/v, SDS 2% p/v, Tris-HCl 0.05 M pH 8.6 y iodoacetamida135 mM), y se agitó 
suavemente en agitación horizontal durante 15 minutos. 
Terminado este tiempo, se desechó el buffer de equilibrio en el recipiente indicado y se 
sumergió la tira durante 15 segundos en buffer de corrido de electroforesis (Tris 25 mM, 
glicina 192 mM, SDS 0.1%, pH 8.3). 
2.6.4 Electroforesis SDS-PAGE como segunda dimensión 
Para la adecuación de las condiciones óptimas del experimento se preparó la solución 
para gel de electroforesis mezclando los reactivos presentados en la tabla 2-3, en un 
frasco ámbar. Primero se hizo la mezcla para el gel de 12 % y se sonicó para 
desgasificar. Para un gel pequeño se tomaron 4 mL de la mezcla y se depositaron entre 
los vidrios soporte, se colocó una capa de agua o isobutanol para eliminar burbujas y 
evitar el contacto de la mezcla de reacción con el oxígeno del aire el cual actúa como 
inhibidor de la reacción; y se esperaron  alrededor de 2 horas hasta que la polimerización 
fue completa. Para un gel grande se tomaron 50 mL de la mezcla de 12 % y se 
depositaron entre los vidrios soporte, se colocó una capa de agua o isobutanol por la 
razón ya expuesta, y se esperaron alrededor de 10 horas hasta que la polimerización fue 
completa. Transcurrido el tiempo de polimerización, se eliminó el alcohol de la parte 
superior en el recipiente de residuos indicado y se lavó con agua destilada 3 a 4 veces 
para eliminar residuos del alcohol y reactivo sin polimerizar. Seguido esto, se secó con 
papel filtro la parte superior del gel teniendo la precaución de no dañarlo.  
 
Tabla 2-3: Preparación de los geles de electroforesis. 
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Gel de separación (Tris 0.375 
M, pH 8.8) 
Gel de concentración 
(Tris 0.125 M, pH 
6.8) 
porcentaje de monómero (%T, 2.67%C) 12% 12% 12% 4% 4% 
Acrilamida/bis (30%T, 2.67% C) (mL) 40 20 4 1.3 0.26 
Agua tipo I (mL) 33.5 16.75 3.35 6.1 1,22 
Tris-HCl 1.5 M, pH 8.8 (mL) 25 12.5 2.5 ----------- ----------- 
Tris-HCl 0.5 M, pH 6.8 (mL) --------- ----------- ----------- 2.5 0.5 
SDS 10% p/v (mL) 1 0.5 0,1 0.10 0.220 
Persulfato de amonio 10% fresco (µL) 500 250 50 50 10 
TEMED (µL) 50 25 5 10 2 
Volumen final (mL) 100 50 10 10 2 
 
 
Se tomó la tira de IPG procesada y se colocó en contacto con el gel, empujándola con 
unas pinzas, teniendo la precaución de hacerlo sobre la parte plástica y no sobre la 
matriz del gel. Luego se adicionó en la parte superior del gel una solución de agarosa 
al 1 % con una pipeta pasteur. Se esperaron 10 minutos hasta que la agarosa gelificó y 
se montó el gel en la celda de electroforesis de acuerdo a las instrucciones provistas con 
el equipo. Luego se llenó  el tanque con el buffer de corrido (Tris 25 mM, glicina 192 mM, 
SDS 0.1%, pH 8.3) y se ensambló el equipo a la fuente de voltaje de acuerdo a las 
especificaciones del equipo. Finalmente, se corrió la electroforesis a 120 voltios durante 
aproximadamente 2 horas para un gel pequeño, y 200 voltios durante aproximadamente 
7 horas para un gel grande, hasta que el frente de corrido esté en la parte inferior del gel. 
 
Se realizaron electroforesis 2D preliminares con tiras de IPG de 7 cm y 18 cm, gradiente 
de  pH lineal de 3-10 (Biorad, Hercules, USA), obteniendo como resultado que la mayor 
cantidad de spots se concentraron en la región intermedia del gel, por lo tanto se decidió 
utilizar para el análisis de proteínas, tiras de IPG de 18 cm, gradiente de  pH lineal de 5-8 
(Biorad, Hercules, USA).  
 
Adecuadas las condiciones anteriormente mencionadas se corrieron las muestras 
experimentales. La segunda dimensión se realizó en una protean dodeca cell (BioRad, 
Hercules, USA), se usaron geles T 12% de acuerdo a la tabla 2-3 (Sghaier-Hammammi 
et al. 2009; Valero et al. 2011; Sghaier-Hammammi et al. 2012). Las muestras en los 
respectivos geles se corrieron por triplicado a 40 V durante 3 horas y 80 V hasta que el 
frente de corrido alcanzó el final del gel. Los geles se tiñeron con azul de coomassie 
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coloidal G-250 de acuerdo a Neuhoff et al. 1988y por ser el que mejores resultados de 
revelado dio. 
2.6.5 Ensayos para revelado (tinción): 
 Tinción con plata (Blum et al. 1987) 
Terminado el tiempo de electroforesis, se retiró el gel del montaje de la electroforesis y se 
colocó en un recipiente apropiado de acuerdo al tamaño del gel, teniendo la precaución 
de no tocarlo, ni hablar o toser sobre el gel. Se adicionó suficiente solución de fijación 
(Metanol 50 % v/v, ácido acético 12 % p/v, Formaldehido 0.185 % p/v) para cubrir el gel y 
se dejó agitando suavemente en una plataforma oscilante mínimo durante 1 hora. La 
solución se desechó y el gel se lavó tres veces con una solución de etanol al 50 % 
durante 20 minutos cada lavado, agitando suavemente en una plataforma oscilante. 
Luego se sumergió el gel en la solución de pretratamiento (Tiosulfato de sodio Na2S2O3 
0.2 g/L) durante 1 minuto exactamente, agitando suavemente en una plataforma 
oscilante. Luego de esto se lavó el gel 3 veces con agua destilada durante 20 segundos 
cada lavado, agitando suavemente en cada lavado y se sumergió durante 20 minutos en 
una solución de impregnado (nitrato de plata 2 g/L, Formaldehido 0.028 % v/v), agitando 
en una plataforma oscilante. Terminado este tiempo se lavó el gel dos veces con agua 
destilada durante 20 segundos cada lavado, y se sumergió en solución de revelado 
(Carbonato de sodio anhidro 60 g/L, formaldehido 0.028 % v/v, tiosulfato de sodio 4 ppm) 
durante 10 minutos agitando suavemente. Si se consigue la detección y contraste 
adecuado antes de este tiempo, este paso puede pararse. Luego se lavó el gel dos veces 
con agua destilada durante 2 minutos cada lavado y se sumergió durante 10 minutos en 
la solución de fijación del primer paso, agitando suavemente en una plataforma oscilante. 
Finalmente, se lavó el gel en metanol al 50 % durante 20 minutos, agitando suavemente. 
El gel se conservó en metanol al 50 %. 
 Tinción con azul de Coomassie R-250 (Casado 2004) 
Terminada la electroforesis, el gel se colocó en un recipiente de acuerdo a su tamaño y 
se sumergió en una solución de azul de Coomassie R-250 0.05 %, ácido tricloroacético 
3.5%, ácido sulfosalicílico 1% disueltos en metanol al 10 %. El gel se incubó a 
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temperatura ambiente y en agitación constante durante toda la noche. Finalmente, se 
lavó el gel en agua destilada el tiempo necesario para obtener un contraste adecuado. 
 Tinción con azul de Coomassie Coloidal G-250 (Neuhoff et al. 1988) 
Finalizada la electroforesis, el gel se colocó en un recipiente de acuerdo a su tamaño y 
se adicionó una solución de ácido fosfórico 10%, metanol 20%, sulfato de amonio 10% y 
azul de Coomassie G-250 al 0.12%. Se dejó incubar toda la noche en un agitador orbital 
y finalmente, se lavó el gel en agua destilada el tiempo necesario para obtener un 
contraste adecuado. La presencia de sulfato de amonio en la disolución de tinción 
coloidal incrementa la fuerza de las interacciones hidrofóbicas, y como consecuencia se 
mejora la sensibilidad de la tinción comparado con la tinción de Coomassie tradicional R-
250. 
2.7 Determinación del contenido de RuBisCo –subunidad 
grande- 
La cuantificación de cada una de las bandas correspondientes a la subunidad grande de 
la enzima RuBisCo se realizó utilizando un método densitométrico de acuerdo a Jiménez 
et al. 2010 mediante una extracción por el método de Wei et al (2003), partiendo de 
material foliar liofilizado; se utilizó el software Quantity One® Versión 4.6.3 (Bio Rad, 
Hercules, USA). Este programa realiza un análisis densitométrico de cada banda a 
cuantificar, comparándolo con los valores correspondientes a una curva de calibración. 
Para la realización de esta curva de calibración se utilizó una solución de patrón de 
Rubisco preparada a partir de Rubisco de espinaca (R8000, Sigma), con actividad 
específica de 0,05 U/mg en buffer Tris-HCl (1 M) pH 7.9. Se determinó la concentración 
de esta solución por el método de Bradford, obteniendo una concentración final de 10,1 
μg/μL y a partir de esto se aplicaron nueve diluciones correspondientes a masas de 
proteína entre 0 y  64 μg sobre PAGE. Se utilizó un patrón de masas moleculares de 
rango amplio.  
2.8 Análisis de imágenes 
Los geles fueron digitalizados con un scanner UMAX PowerLook 2100XL-USB, y 
analizados mediante el software de análisis PDQuest 8.0.1 (Bio Rad, Hercules, USA). 
Antes de analizar las imágenes, fue necesario realizar un mismo punto de corte a todos 
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los geles del grupo para que queden del mismo tamaño. PDQuest 8.0.1 permite realizar 
un corte avanzado basado en un punto de anclaje, es decir, un spot consistente, 
considerablemente intenso y fácilmente distinguible en todos los geles, con el fin de 
definir en los geles el área de corte basándose en este punto de anclaje. Luego de 
realizado este paso se obtuvieron imágenes de igual tamaño y de área similar, lo cual es 
requisito indispensable para que el programa pueda realizar el análisis. Estas imágenes 
fueron depuradas y optimizadas mediante un filtrado empleando la opción “sal y 
pimienta” gausiana de 3 x 3 (pixeles), con el fin de minimizar el ruido de fondo en los 
geles. Una vez normalizadas las imágenes, se creó un archivo de experimento, en el cual 
se seleccionaron y adicionaron al programa todos los geles a comparar, luego se 
identificaron las réplicas de cada tratamiento y se ingresaron los parámetros de detección 
de los spots, en donde se seleccionaron el punto más pequeño, el punto más tenue y la 
mancha más intensa y grande para finalmente detectar las manchas proteicas existentes 
en cada gel utilizando un modelo gausiano, y emparejarlas con las correspondientes 
manchas en el resto de los geles. Además de los spots encontrados automáticamente, 
fue necesaria una revisión y edición manual en la cual se adicionan las proteínas no 
detectadas por el programa y se eliminan aquellos spots detectados que se consideran 
ruido de fondo. A continuación con el programa se realizó el análisis por densitometría de 
las manchas de proteínas, con lo cual se obtienen las medidas de la intensidad de cada 
mancha. Seguido, se utilizó un método de normalización eligiendo la opción “modelo de 
regresión local”, el cual compensa las variaciones entre geles, debidas a las diferencias 
en la tinción de cada gel. Finalmente, se realizaron análisis cuantitativos (diferencias en 
la intensidad de las manchas de proteína) y cualitativos (presencia y ausencia de las 
manchas), y un análisis estadístico mediante una prueba t-Student (el cual pide el 
PDQuest en las opciones de entrada), para comparar la acumulación diferencial de las 
manchas entre los diferentes grupos usando un nivel de significancia del 95 %. 
 
El peso molecular se calculó con el uso de un patrón de pesos moleculares de rango 
amplio (Tabla 3.2, BioRad, Hercules, USA). Para la asignación de valores de punto 
isoeléctrico en los geles se designaron cuatro valores pI (pI= 5.0; pI= 6.0; pI= 7.0 y pI= 
8.0) a cuatro pixeles de la imagen del gel teniendo en cuenta que se usaron tiras de IPG 
para IEF con gradiente lineal de pH; es decir, las unidades de punto isoeléctrico son 
equidistantes dentro de la tira de isoelectroenfoque y los puntos pI= 5.0 y pI= 8.0 se 
encuentran en cada uno de los extremos de la tira en el gel. 
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2.9 Análisis por espectrometría de masas e identificación 
de proteínas. 
El análisis proteómico por espectrometría de masas MALDI-TOF, fue llevado a cabo en el 
UCO-SCAI proteomic facility, miembro de la Carlos III Networked proteomics platform 
ProteoRed ISCIII. Se realizó con base en lo descrito por Schevchenko 1996, Sghaier-
Hammami et al 2009 y Sghaier-Hammami et al 2012: 
 
Los spot fueron cortados automáticamente mediante el sistema Exquest spot cutter (Bio 
Rad, Hercules, USA). Los spot fueron desteñidos con bicarbonato de amonio 200mM en 
acetonitrilo al 40% incubando a una temperatura de 37 °C durante 30 minutos. El 
procedimiento se repite dos veces. Seguido se realizaron tres ciclos de 
deshidratación/rehidratación con acetonitrilo puro y bicarbonato de amonio 25 mM en 
acetonitrilo al 40%,  respectivamente. Finalmente la mezcla fue secada a temperatura 
ambiente por 10 minutos. Los spot desteñidos fueron tratados con tripsina porcina 
modificada (grado secuenciación; promega, Madison, USA) a una concentración final de 
12.5 ng en bicarbonato de amonio 25 mM, usando una estación de digestión ProGest 
(Genomic solutions, Michigan USA) a una temperatura de 37 °C durante toda la noche. 
Los péptidos resultantes digeridos fueron extraídos del gel con 10 µL de ácido 
trifluoroacético al 1% por incubación durante 15 minutos a temperatura ambiente, y luego 
fueron purificados con una columna ZipTip 175 µC18 (Millipore Bedford, MA, USA) de 
acuerdo a las indicaciones del fabricante, con el fin de eliminar las sales y otros 
contaminantes presentes, usando como eluyente ácido fórmico al 5 % antes de su 
análisis por MALDI. Los péptidos fueron depositados en una placa de 
ionización/desorción laser asistida por matriz usando el método de gota seca (ProMS, 
Genomic Solutions, Michigan USA), y ácido α-hidroxicinámico como matriz a una 
concentración de 5 µg/µL en acetonitrilo al 70 % y ácido trifluoroacético al 0.1% 
(Schevchenko et al. 1996). 
 
Las muestras fueron analizadas en un 4700 Proteomics Analyzer MALDI–TOF/TOF Mass 
Spectrometer (Applied Biosystems, Foster City, CA, USA), en el rango 800-4000 m/z, con 
un voltaje de aceleración de 20 kV, en modo reflectrón y con un retraso de extracción 
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establecido en 120 ns. El espectro fue calibrado usando los picos de autólisis de la 
tripsina m/z = 842.51 and m/z = 2211.10 como estándar interno. Los iones más 
abundantes fueron luego analizados por MS/MS (Sghaier-Hammami et al 2009; Sghaier-
Hammami et al 2012). 
 
2.10 Análisis bioinformático 
La búsqueda de péptidos fue realizada usando el software GPS Explorer TM v 3.5 
(Applied Biosystems, Foster City, CA, USA) sobre la base de datos de la NCBI usando el 
buscador MASCOT v 1.9 (Matrix Science Ltd., London; http://www.matrixscience.com). 
La búsqueda de datos se restringió al subreino taxonómico Viridiplantae. Un sitio de 
escisión perdido, 10 ppm de tolerancia en la masa para MS y 0,5 Da para datos de 
MS/MS, Carbamidometilación de cisteínas como modificación fija y oxidación de la 
metionina como modificación variable (Sghaier-Hammami et al 2012). El software arroja 
una lista de 10 posibles proteínas organizadas en forma priorizada de acuerdo a los 
puntajes más altos de la huella peptídica basados en el algoritmo de búsqueda MOWSE 
(P < 0.05) (Daresbury, UK), http://www.dl.ac.uk/SEQNET/mowse.html, y entre las cuales 
es más probable que se encuentre la proteína analizada. De la lista se selecciona la 
proteína más probable teniendo en cuenta los puntajes (mayores a 95%), y la cercanía 
entre los pesos moleculares y puntos isoeléctricos experimentales y los de las proteínas 
en la lista. 
 
En determinados casos, en los que los resultados obtenidos dan proteínas hipotéticas y 
desconocidas, la identificación se hace de acuerdo a las homologías que hace MASCOT, 
y cuando los resultados obtenidos son para proteínas predichas, se hace un análisis en 
Blast de la NCBI (Basic Local Alignment Search Tool), el cual  es 
un programa informático gratuito de alineamiento de secuencias, en este caso 
secuencias de aminoácidos, comparando la secuencia problema con las secuencias 
reportadas en la base de datos. El algoritmo usado por Blast encuentra las secuencias de 
la base de datos que tienen mayor homología a la secuencia problema dando una idea 
de la posible función fisiológica de la proteína. 
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2.11 Análisis estadístico 
El experimento se desarrolló bajo un diseño completamente al azar con cuatro réplicas 
biológicas, cada réplica con tres plantas, para un total de 12 plantas por tratamiento.  
Muestras foliares de estas plantas fueron utilizadas para los análisis bioquímicos y de 
proteínas. 
 
Se realizaron pruebas de normalidad de los datos con el método de Ryan-Joiner y 
pruebas de homocedasticidad, como requerimientos para realizar un ANOVA (p < 0.05) 
con el programa Minitab® 15. 
 
El diseño experimental en estudios de proteómica es clave para extraer el máximo de la 
información del experimento. Un buen diseño experimental intenta minimizar el impacto 
de las diferentes fuentes de variación y el pequeño número de réplicas, el cual está 
limitado por los costos. De acuerdo a esto el error estándar se puede calcular mediante la 
siguiente expresión (Valledor y Jorrín 2011): 
 
 
 
Donde Sb es la desviación estándar entre las réplicas biológicas, St es la desviación 
estándar entre geles de una misma réplica biológica (réplicas técnicas), n y m son el 
número de réplicas biológicas y técnicas, respectivamente. De acuerdo a la expresión 
tenemos que entre más sean las réplicas tanto biológicas como técnicas menor será el 
error estándar, pero este tendrá un valor más pequeño entre más réplicas biológicas se 
tengan (Valledor y Jorrín 2011). 
 
En los experimentos hay fuentes de variación que no pueden ser fácilmente detectados, 
que pueden conducir a errores sistemáticos en la interpretación de los datos. Por lo tanto 
la aleatorización de las muestras es parte esencial del diseño experimental, ya que 
reduce errores como por ejemplo los asociados a los instrumentos utilizados en la 
determinación. Por esta razón para este experimento de aproximación proteómica se 
utilizaron 4 réplicas biológicas y se realizaron 3 réplicas técnicas desde el proceso de 
extracción, con lo cual finalmente obtenemos 12 geles por tratamiento para realizar el 
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análisis estadístico y seleccionar los spot diferenciales. Tanto en el procedimiento de 
isoelectroenfoque como para la electroforesis SDS-PAGE en el sistema protean dodeca 
cell (BioRad, Hercules, USA), se tiene una capacidad para 12 tiras o geles, por lo cual se 
realizó una aleatorización de las réplicas mediante una generación de números aleatorios 
en Excel. 
 
  
 
3. Resultados 
Las plántulas de palma IRHO 7001 fueron sometidas a déficit hídrico de acuerdo a las 
condiciones ya mencionadas. Se mantuvieron constantes las Humedades volumétricas 
(HV) de los diferentes tratamientos como se observa en la figura 3-1, lo que equivale a 
mantener constantes los potenciales hídricos del suelo en las materas (-0.01 MPa para el 
control y -2.0 MPa para el tratamiento de déficit hídrico). Las zonas de la gráfica en las 
cuales se observa un aumento en la HV, hace referencia al momento en el cual el 
sistema de riego se enciende; posteriormente, estos picos decaen hasta estabilizarse. 
 
Figura 3-1: Fluctuación de Humedad Volumétrica en los diferentes tratamientos en 
casa de malla. 
 
 
Transcurridos los 150 días desde el día en que se aplicaron los tratamientos, se 
observaron claramente diferencias morfológicas características de cada tratamiento 
(figura 3-2). Comparando con el tratamiento control, las plántulas estresadas presentan 
una menor tasa de crecimiento, disminución en el área foliar, hojas con amarillamiento, 
doblamiento y secamiento de hojas inferiores e intermedias, entre otras respuestas 
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características, lo cual confirma el estado de estrés de las plántulas sometidas a este 
tratamiento. 
 
Figura 3-2: Tratamientos de déficit hídrico en palma de aceite. 
A la izquierda tres plantas bien hidratadas a capacidad de campo y a la derecha planta estresada por déficit 
hídrico.  
 
 
Bayona, C. (datos no publicados), en su tesis doctoral encontró que el máximo rango de 
tasa de fotosíntesis tanto en plantas estresadas como no estresadas se alcanzó entre las 
9:00 y las 13:00 h, siendo la máxima tasa de fotosíntesis entre las 9:00 y 10:00 h. La tasa 
de fotosíntesis neta se vio afectada y disminuyó considerablemente por efecto del déficit 
hídrico. Comparando los datos de la hora de máxima fotosíntesis se observó que la tasa 
de fotosíntesis neta disminuyó en aproximadamente 37% después de 60 días y cerca del 
60 % a los 150 días de aplicado el tratamiento de déficit hídrico.  
3.1 Ácido Abscísico 
En la figura 3-3 se observa la curva de calibración de ABA obtenida, en la cual está la 
relación recomendada para linealizar en este tipo de ensayos (logit-log en donde logit 
B/Bo = ln [(B/Bo)/(100-(B/Bo)], donde B es la absorbancia de determinado porcentaje de 
unión hormona-ligando y Bo es la absorbancia cuando B es 100%) (Montes R.1995).La 
curva de calibración realizada presentó una correlación de 0.9665, lo que significa que se 
tiene una linealidad. Por otro lado, se realizó un control de procedimiento, el cual tenía 
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una concentración original de ABA de 1 picomol/mL, se obtuvo mediante el método una 
concentración de 0.97 picomol/mL, lo cual indica que se tiene un porcentaje de 
recuperación del 97%. Estos hechos son indicadores de la calidad y fiabilidad del 
método, tanto de la extracción como de la detección para la cuantificación de ABA en el 
material vegetal de estudio. 
 
Figura 3-3: Curva de calibración de Ácido Abscísico. 
 
B es la absorbancia de determinado porcentaje de unión hormona-ligando y Bo es la absorbancia cuando B 
es 100%. 
 
A partir de la curva de calibración se calcularon las concentraciones de ABA en cada uno 
de los tratamientos analizados. Los resultados se pueden observar en la figura 3-4. Los 
resultados para la hora de máxima fotosíntesis (9:00 horas), presenta contenidos de ABA 
con diferencias estadísticamente significativas de acuerdo a un test de ANOVA (p < 
0.05), mientras que los demás resultados no presentan diferencias significativas.  
 
Figura 3-4:  Medida de ácido abscísico en palma de aceite 
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Los resultados se presentan como Concentración de ABA ± desviación estándar de los resultados. n=3 
3.2 Adecuación de la metodología de extracción 
 
De lo reportado en la literatura científica se seleccionaron tres metodologías de 
extracción recomendadas para estudios de análisis proteómico en material foliar de 
diferentes especies vegetales, con el fin de evaluar cuál de éstas metodologías se 
adaptaba más a la especie de este trabajo. 
 
Para la determinación de proteína en los extractos se utilizó la metodología de Bradford 
1976 (figura 3-5). La curva de calibración obtenida utilizando como patrón la Albúmina 
Sérica Bovina (BSA) y leída en un lector de microplacas a 595 nm, tuvo como ecuación: 
Absorbancia = 0.0273 (µg de proteína) + 0.0203, con un R2 de 0.975. 
 
Figura 3-5: Contenido de proteína en extractos de palma de aceite por diferentes 
metodologías de extracción. 
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Los datos son estadísticamente diferentes de acuerdo a un test de ANOVA (p < 0.05). Los resultados se 
presentan como mg de proteína/g peso seco ± error estándar de los resultados. 
Se observa que para el caso particular de la palma de aceite, la metodología propuesta 
por Wei et al. 2009 presenta 7.40 ± 0.2 mg de proteína por gramo de material vegetal 
liofilizado, cantidad aproximadamente tres veces mayor al obtenido por el método de 
Wang et al. 2003 y siete veces el obtenido por el método de extracción de Yu Zu et al. 
2007.   
 
Seguido esto se realizaron electroforesis unidimensionales de los extractos usando 
patrones de pesos moleculares (tabla 3-1 y tabla 3-2), con el fin de ver la calidad en la 
resolución de las proteínas en geles de poliacrilamida. 
 
Tabla 3-1: Patrones de peso molecular para electroforesis SigmaMarkerTM de rango 
amplio. 
Proteína Peso molecular (kDa) 
Miosina 200.0 
Β-Galactosidasa 116.0 
Fosforilasa b 97.0 
Albumina sérica bovina 66.0 
Glutamato deshidrogenasa 55.0 
Ovoalbúmina 45.0 
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Gliceraldehido -3-fosfato 
deshidrogenasa 
36.0 
Anhidrasa carbónica 29.0 
Tripsinógeno 24.0 
Inhibidor de tripsina 20.0 
Α-lactoalbúmina 14.2 
Aprotinina 6.50 
 
Tabla 3-2: Patrones de peso molecular para electroforesis Bio-Rad de rango amplio. 
Proteína Peso molecular (kDa) 
Miosina 200.0 
Β-Galactosidasa 117.0 
Albumina sérica bovina 66.2 
Ovoalbúmina 45.0 
Anhidrasa carbónica 31.0 
Inhibidor de tripsina 21.5 
Lisozima 14.2 
Aprotinina 6.50 
 
 
En la figura 3-6 y la tabla 3-3 se observan los resultados para el método de extracción 
propuesto por Yu Zu et al., 2007. El gel fue teñido mediante el método de azul de 
Coomassie coloidal. El análisis del gel se realizó mediante el uso del software Quantity 
one 1-D 4.6.3 (Bio Rad, Hercules, USA), y según la curva de calibración que el software 
realiza con las 11 bandas del patrón de pesos moleculares de rango amplio Sigma 
Marker (PPM, tabla 3-1). Se observa que se presentan 13 bandas reproducibles en cada 
carril hacia 160 kDa, 95 kDa, 83 kDa, 66 kDa, 59 kDa, 44 kDa, 35 kDa, 32.5 kDa, 31 kDa, 
23 kDa, 17.3 kDa, 14 kDa  y 9 kDa  
 
Figura 3-6: Electroforesis unidimensional de extractos proteicos de palma de aceite: 
Método de extracción de Yu Zu et al. 2007. 
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Gel de concentración T 4% y gel de separación T 12.5%, dimensiones del gel 7 x 10 cm. Los carriles 2,3 y 4 
son réplicas biológicas 
 
Tabla 3-3: Resultados electroforesis unidimensional de extractos proteicos de palma 
de aceite: Método de extracción de Yu Zu et al., 2007. 
PM: patrón de pesos moleculares. Los carriles 2,3 y 4 son réplicas biológicas 
 
 
 
 
 
 
En la figura 3-7 y la se observan los resultados para la electroforesis unidimensional por 
el método de extracción propuesto por Wei et al., 2009. El gel fue teñido mediante el 
método de azul de Coomassie coloidal. El análisis del gel se realizó mediante el uso del 
software Quantity one 1-D4.6.3 (Bio Rad, Hercules, USA) y según la curva de calibración 
que el software realiza con las 8 bandas del patrón de pesos moleculares de rango 
amplio de Bio Rad (tabla 3-2),se observa que se presentan 28 bandas reproducibles en 
cada carril de 166 KDa, 89 KDa, 74 KDa, 64 KDa, 57 KDa, 55 KDa, 49 KDa, 44 KDa, 42 
KDa, 41 KDa, 38 KDa, 36 KDa, 34 KDa, 31 KDa, 29 KDa, 28 KDa, 26 KDa, 25 KDa, 23 
KDa, 20 KDa, 19 KDa, 17 KDa, 15 KDa, 13 KDa, 9 KDa, 8 KDa, 7 KDa. 
 
Figura 3-7: Electroforesis unidimensional de extractos proteicos de palma de aceite: 
Método de extracción de Wei et al., 2009. 
 
Método de Yu Zu et al., 2007 
Carril 1 1 PM 2 3 4 
µg de proteína 
cargada  ------   25 25 25 
Nº bandas 11 13 13 13 
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Gel de concentración T 4% y gel de separación T 12.5%, dimensiones del gel 7 x 10 cm. Los carriles 2,3 y 4 
son réplicas biológicas 
 
Tabla 3-4: Resultados electroforesis unidimensional de extractos proteicos de palma 
de aceite: Método de extracción de Wei et al. 2009. PPM: patrón de pesos moleculares. 
PM: patrón de pesos moleculares. Los carriles 2,3 y 4 son réplicas biológicas 
 
 
 
 
 
En la figura 3-8 y la tabla 3-5 se observan los resultados para la electroforesis 
unidimensional por el método de extracción propuesto por Wang et al 2003. El gel fue 
teñido mediante el método de azul de Coomassie coloidal. El análisis del gel se realizó 
mediante el uso del software Quantity one 1-D4.6.3(Bio Rad, Hercules, USA)y según la 
curva de calibración que el software realiza con las 8 bandas del patrón de pesos 
moleculares de rango amplio de Bio Rad (tabla 3-2), se observa que se presentan 21 
bandas reproducibles en cada carril de 156 KDa, 80 KDa, 73 KDa, 62 KDa, 51 KDa, 50 
KDa, 47 KDa, 44 KDa, 42 KDa, 39 KDa, 33 KDa, 32 KDa, 31 KDa, 28 KDa, 26 KDa, 24 
KDa, 22 KDa, 20 KDa, 13 KDa, 9 KDa y 6 KDa. 
 
Figura 3-8: Electroforesis unidimensional de extractos proteicos de palma de aceite: 
Método de extracción de Wang et al2003. 
1 2 3 4
203 kDa
117 kDa
77,9 kDa
52,2 kDa
36,8 kDa
28,6 kDa
19,3 kDa
6,6 kDa
Método de Wei et al. 2009 
Carril 1 PM 2 3 4 
µg de proteína 
sembrada  ------   25 25 25 
Nº bandas 8 28 30 29 
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Gel de concentración T 4% y gel de separación T 12.5%, dimensiones del gel 7 x 10 cm. Los carriles 2,3 y 4 
son réplicas biológicas. 
 
Tabla 3-5: Resultados electroforesis unidimensional de extractos proteicos de palma 
de aceite: Método de extracción de Wang et al. 2003. 
PM: patrón de pesos moleculares. Los carriles 2,3 y 4 son réplicas biológicas 
 
 
 
 
De acuerdo a los resultados se obtiene que la metodología que mayor número de 
bandas, presenta en las electroforesis unidimensionales es la propuesta por Wei et al. 
2009, además se obtiene un gel con bajo ruido de fondo y con la calidad requerida. Por 
esta razón la metodología de extracción con la que se aborda el estudio de aproximación 
proteómica en el material vegetal IRHO 7001 es la del método propuesto por Wei et al. 
2009.  
3.3 Análisis preliminar variedad IRHO 7001 
El estudio de aproximación proteómica se realizó con hojas de plántulas de palma de 
aceite muestreadas a la hora de máxima fotosíntesis y de mayor contenido endógeno de 
ácido abscísico (las 9:00 h), donde además probablemente el metabolismo de la planta  
se encuentra en mayor actividad. 
 
1 2 3 4
203 kDa
117 kDa
77,9 kDa
52,2 kDa
36,8 kDa
28,6 kDa
19,3 kDa
6,6 kDa
Método de Wang et al. 2003 
Carril 1 PPM 2 3 4 
µg de proteína 
sembrada  ------   25 25 25 
Nº bandas 8 23 21 23 
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Adecuadas las metodologías para el objeto de estudio del presente trabajo, se determinó 
el contenido de proteína para el material vegetal de palma de aceite IRHO 7001, los 
resultados se pueden observar en la figura 3-9. Se puede observar que el contenido de 
proteína es  mayor en el control comparado con el tratamiento de déficit hídrico. En la 
figura 3-10 se puede observar la electroforesis SDS-PAGE del material vegetal de palma 
de aceite IRHO 7001 y en la tabla 3-6 los resultados del análisis de la imagen. La imagen 
fue analizada mediante el software Quantity One® 1-D 4.6.3. Se encuentra que para el 
tratamiento control se presenta un mayor número de bandas en las condiciones del 
experimento, mientras que el tratamiento con déficit hídrico se presenta un menor 
número. En la figura 3-11 se puede observar el respectivo densitograma para la imagen 
del gel, en el cual se pueden observar algunas diferencias significativas entre 
tratamientos. 
 
Figura 3-9: Contenido de proteína en extractos del material vegetal 7001 de palma de 
aceite por el método de Wei et al., 2009. 
 
Los datos son estadísticamente diferentes de acuerdo a un test de ANOVA (p < 0.05). Los resultados se 
presentan como µg de proteína/g peso seco ± error estándar de los resultados. 
 
Figura 3-10: Electroforesis SDS-PAGE del material vegetal 7001 de palma de aceite. 
Gel de concentración T 4% y gel de separación T 12.5%, dimensiones del gel 7 x 10 cm. 
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Tabla 3-6: Datos electroforesis SDS-PAGE del material vegetal 7001 de palma de 
aceite, Extracción método de Wei, analizado con Quantity One® Versión 4.6.3. PM: peso 
molecular. 
 
 
 
 
 
 
Figura 3-11: Densitograma (Quantity One® Versión 4.6.3), electroforesis 
unidimensional del material vegetal IRHO 7001 de palma de aceite. Método de Wei et al. 
2009. 
Control 
Ψ=-0,01 MPa
Estrés
Ψ=-2,0 MPa
Tratamiento PM control -2.0 MPa 
µg de proteína 
sembrada 
 ------
   20 20 
Nº bandas 11 21 16 
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En este densitograma (figura 3-11) se puede observar que aunque las gráficas siguen un 
mismo patrón, hay algunas diferencias significativas que pueden ser tenidas en cuenta 
en estudios posteriores; por ejemplo, a una distancia relativa Rf de aproximadamente 0.6, 
se tienen dos picos intensos que cambian considerablemente su intensidad entre 
tratamientos, y a una distancia relativa Rf de aproximadamente 0.8 se tiene una banda 
intensa para el tratamiento con déficit hídrico más severo (-2.0 MPa) comparado con el 
otro tratamiento; pero el caso más interesante, está a una distancia relativa Rf de 
aproximadamente 0.27, el cual es el pico más intenso entre los tratamientos y varía  
significativamente. 
 
Debido a lo encontrado en el densitograma se decidió analizar las tres bandas que 
resultaron de interés mediante espectrometría de masas para tener una aproximación a 
su función fisiológica. Se realizó una nueva electroforesis para el tratamiento estresado y 
el control, ésta última se puede observar en la figura 3-12 y se identifica de acuerdo a la 
tabla 3-7. Se sembraron 50 µg de proteína extraídas de hojas de palma según el método 
de Wei et al. 2009, y el gel fue teñido mediante el método de tinción con plata de acuerdo 
a Blum et al. 1987. Luego el gel fue escaneado en un scanner UMAX PowerLook 
2100XL-USB, analizados mediante el software Quantity one 1-D 4.6.3, y finalmente los 
cortes (bandas señaladas en la figura 3-12) se realizaron utilizando el sistema EXQUEST 
Spot Cutter (Bio-Rad, Hercules, USA).  
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Figura 3-12: Electroforesis SDS-PAGE unidimensional. Método de Wei et al 2009. 50 
µg de proteína extraídas del material vegetal IRHO 7001 tratamiento control. 
 
Tinción con plata. Gel de concentración T 4% y gel de separación T 12.5%, dimensiones del gel 7 x 10 cm. 
 
Tabla 3-7: Datos electroforesis SDS-PAGE del material vegetal 7001 de palma de 
aceite tratamiento control. 
PM: patrón de pesos moleculares. Los pozos 2, 3 y 4 son réplicas biológicas. 
 
 
 
 
 
 
Las bandas de proteína se identificaron mediante un análisis de huella peptídica MS/MS 
y la búsqueda de coincidencias con péptidos de proteínas conocidas se hizo en la base 
de datos NCBI utilizando el motor de búsqueda MASCOT. Los resultados se pueden 
observar en la tabla 3-8,  y las secuencias analizadas por espectrometría de masas por 
huella peptídica y su número de acceso en la base de datos de la NCBInr se muestran en 
el anexo A. 
 
Tabla 3-8: Identificación de bandas de electroforesis de palma de aceite mediante 
espectrometría de masas. n=3  
Pozo 1 2 3 4 
Método PM Wei Wei Wei 
µg de proteína ------ 50 50 50 
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Banda Proteína Especie 
Peso molecular 
relativo 
Protein 
Score C.I.% 
1 6-4 fotoliasa Dunaliella salina 67551.4 Da 99.352 
2 
Proteína 
enlazante de 
clorofila a/b 
Brassica napus 8287 Da 99.988 
3 
RuBisCO 
subunidad 
liviana 
Oryza sativa 
Japonica 
19714 100 
 
En donde el Protein Score C.I. % es el Intervalo de confianza para la búsqueda que se 
realiza de la proteína en las bases de datos, que corresponde a un cálculo estadístico 
basado en la distribución de probabilidad normal que permite comparar los resultados de 
las búsquedas cuanto más cerca esté de 100%, es más probable que la proteína esté 
correctamente identificada. Para tener un resultado confiable este debe estar por encima 
del 95%, lo cual sucede en las tres búsquedas. 
 
Finalmente, obtenido el método de extracción con buenos resultados, se adecuó la 
metodología de electroforesis en dos dimensiones, la cual puede ser aplicada en su uso 
para el estudio proteómico del déficit hídrico en palma de aceite. Los resultados se 
pueden observar en la figura 3-13. Aproximadamente 100 spot se pueden identificar a 
partir de 300 µg de proteína sembrados, luego de un análisis con PDQuest 8.0.1 (Bio 
Rad, Hercules, USA),los cuales se encuentran en su mayoría a unidades de pH 
intermedias, por lo cual se decidió trabajar con tiras de IPG de pH 5 a 8, con el fin de 
focalizar mejor las proteínas. 
 
Figura 3-13: Electroforesis 2D en extractos de palma de aceite. 
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Rehidratación activa 12h, tira IPG de 18 cm y  tinción con plata. Dimensiones del gel 17x22 cm. 
3.4 Determinación del contenido de RuBisCO en el material 
vegetal IRHO 7001 de palma de aceite 
Se realizó la determinación del contenido de la enzima RuBisCO mediante un método 
densitométrico teniendo en cuenta que geles teñidos mediante el método de azul de 
Coomassie coloidal o tradicional presentan proteínas teñidas proporcionalmente al 
contenido de aminoácidos básicos y aromáticos, especialmente de arginina (Jiménez et 
al 2010). La curva de calibración para la determinación es ODU = 141.0 (RuBisCO 
(µg/µL)) + 2091, con un R2 de 0.97,  siendo ODU unidad de densidad óptica, para la cual 
se utilizó un patrón de RuBisCO de espinaca (R8000, Sigma), con una concentración de 
10 µg/µL en buffer Tris-HCl (1 M) pH 7.9.Se encontró en las muestras control un 
contenido de RuBisCO de  8597 ± 960 µg de proteína por gramo de peso seco de 
material vegetal, lo cual corresponde a aproximadamente un 70 % del contenido de 
proteína total, y para el tratamiento estresado se obtuvo un contenido de RuBisCO de  
1890 ± 260 µg de proteína por gramo de peso seco de material vegetal, lo cual 
corresponde a aproximadamente un 26% del contenido de proteína total. De acuerdo a 
estos resultados es evidente la disminución en el contenido de esta proteína en la planta 
PM
pH
3 10
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por efectos del déficit hídrico, en relación con el contenido total de proteína, la RuBisCo 
disminuyó en un 78% en el tratamiento estresado. 
3.5 Análisis de aproximación proteómica 
Se corrieron 24 geles de electroforesis bidimensional T12 % y sus réplicas para los 
tratamientos control y de déficit hídrico del material vegetal IRHO 7001, con tiras de 
gradiente inmovilizado de pH 5 a 8 para isoelectroenfoque, de 18 cm de longitud, con 
rehidratación activa, en un Dodeca cell de Bio Rad con capacidad para doce geles, 12 
geles para cada tratamiento que se corrieron en dos tandas de manera aleatoria. El 
análisis de los geles se realizó con el software PDQuest 8.0.1 (Bio Rad, Hercules, USA). 
En la figura 3-14 se puede observar una vista general del análisis del primer corrido de 
12 geles en PDQuest.  
 
Figura 3-14: Vista general del experimento de electroforesis bidimensional. 
4 Réplicas biológicas, 3 réplicas técnicas, 12 geles por tratamiento 
PROTEAN Plus Dodeca Cell 
Tinción con azul de Coomassie coloidal 
Análisis en PdQuest 8.0.1 (Bio Rad) 
 
Estrés 
 
Control 
 
 
Se realizó el análisis estadístico y se encontraron 81 proteínas diferenciales, los 
resultados se pueden observar en la tabla 3-9 y en la figura 3-15. Se encontró que en las 
muestras control se obtiene mayor número de spots que en las muestras del tratamiento 
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estresado. La intensidad de la señal se calcula teniendo en cuenta el área y la intensidad 
de cada mancha proteica normalizada (intensidad total en pixeles de cada mancha, 
respecto a la intensidad total de todas las manchas presentes en el gel (intensidad 
normalizada)). De acuerdo a esto, comparado con el control, se encontró en el gel de 
muestras sometidas a déficit hídrico 29 proteínas que aumentan su intensidad incluyendo 
probablemente aquellas que aparecen por causa del estrés, y 52 proteínas que 
disminuyen en el valor de densidad óptica, incluyendo aquellas proteínas que 
desaparecen (tabla 3-9). De éstas proteínas se seleccionaron aquellas que eran 
consistentes, es decir, que se encontraban en al menos 10 geles de cada tratamiento, 
con errores estándar menores al 10% y que tenían diferencias en su intensidad en una 
relación mayor a 1,4 y menor a 0,7 comparadas contra el tratamiento control. Finalmente, 
se seleccionaron 40 manchas de proteínas para ser secuenciadas por espectrometría de 
masas. La ubicación de las proteínas se puede observar en el master gel (gel hipotético 
donde se muestran todas las proteínas de los geles, figura 3-16). La comparación en la 
densidad óptica de las proteínas seleccionadas se pueden observar en la figura 3-17, en 
donde se ven las manchas ampliadas, se hace evidencia del porqué son seleccionadas 
como proteínas diferenciales. 
 
Tabla 3-9: Resumen del experimento de aproximación proteómica. 
Los datos son estadísticamente diferentes entre tratamiento y control de acuerdo a un test de ANOVA (p < 
0.05). Los resultados se presentan como variable (error estándar de los resultados). 
Tratamiento 
Contenido de 
proteína µg/g 
peso seco 
Número de 
spots 
Aumento en la 
densidad 
óptica 
Disminución en la 
densidad óptica 
Control 11882 (123) 218 (8) ----------- ------------ 
Déficit hídrico 7276 (156) 177 (5) 29 52 
 
 
 
Figura 3-15: Comparación de geles en dos dimensiones de los tratamientos control y 
estresado en el material vegetal IRHO 7001 de palma de aceite: 
A: Proteínas que desaparecen o disminuyen su intensidad 
B: Proteínas que desaparecen o disminuyen su intensidad 
C: Proteínas que aparecen o aumentan su intensidad 
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D: Proteínas que aparecen o aumentan su intensidad 
 
 
Figura 3-16: Posición en el master gel (gel hipotético donde se muestran todas las 
proteínas de los geles) de los spot seleccionados para secuenciación. 
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Figura 3-17: Ubicación y comparación de las proteínas seleccionadas para 
secuenciación 
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Control Estrés
Control Estrés
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De acuerdo a estos datos (tabla  3-10) encontramos que de las 40 proteínas diferenciales 
las que corresponden a los spot SSP 2401, SSP 2402, SSP 2602, SSP 2603, SSP 2702, 
SSP 2803, SSP 3701, SSP 4101, SSP 5302, SSP 7801, SSP 7802, SSP 7803, SSP 
7804, SSP 8803 (14 manchas proteicas), disminuyen su intensidad óptica en el 
tratamiento de déficit hídrico; los spot SSP 3101, SSP 3201, SSP 4002, SSP 4102, SSP 
5002, SSP 5102, SSP 6101, SSP 7201 (8 manchas proteicas), aumentan su intensidad 
en el tratamiento de déficit hídrico; los spot SSP 4103, SSP 4104, SSP 5003, SSP 5004, 
SSP 6002, SSP  7102, SSP 7304 SSP 8002, SSP 8003, SSP 8105, (10 manchas 
proteicas) se indujeron a causa del déficit hídrico; y los spot restantes, SSP 1802, SSP 
1803, SSP 2805, SSP 2806, SSP 3801, SSP 4801, SSP 5801, SSP 9602, (8 manchas 
proteicas), no se registran a causa del tratamiento de déficit hídrico. 
 
Tabla 3-10: Proteínas estadísticamente diferenciales seleccionadas para 
secuenciación (ANOVA p < 0.05). 
SSP: Sample spot protein number (número de mancha de proteína en la muestra) 
PI. Punto Isoeléctrico 
PMr: Peso molecular relativo 
%CV: coeficiente de variación 
Los datos son estadísticamente diferentes entre tratamiento y control de acuerdo a un test de ANOVA (p < 
0.05). Los resultados se presentan como unidades de densidad óptica (error estándar de los resultados). 
Código 
SSP 
PMr pI 
Muestras Control 
(Unidades de 
densidad óptica) 
%CV 
Muestras Estrés 
(Unidades de 
densidad óptica) 
%CV 
1802 67.14 5.15 59445 (4024) 15 0 0 
1803 67.47 5.27 59439 (6510) 33 0 0 
2401 33.80 5.42 140651 (9965) 21 248332 (23272) 27 
2402 35.96 5.47 105507 (12183) 33 44528 (6936) 38 
2602 44.93 5.45 166618 (7905) 16 76732 (9240) 34 
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2603 44.67 5.53 175437 (16859) 29 122672 (6708) 16 
2702 51.13 5.47 154854 (11810) 22 109411 (9391) 24 
2803 67.29 5.49 86910 (8439) 27 22350 (5746) 23 
2805 67.42 5.40 93119 (7494) 25 0 0 
2806 67.63 5.44 61264 (4387) 23 0 0 
3101 18.50 5.57 158517 (12926) 24 513498 (38681) 23 
3201 23.46 5.58 37986 (3741) 31 99720 (3859) 12 
3701 51.51 5.57 113005 (6793) 16 49723 (5145) 27 
3801 67.35 5.55 52429 (6006) 34 0 0 
4002 8.97 5.74 76138 (13937) 41 137365 (8029) 14 
4101 21.62 5.78 180957 (9509) 17 122392 (5678) 14 
4102 21.66 5.91 84332 (9923) 35 123948 (5976) 12 
4103 23.39 5.79 0 0 28358 (2646) 28 
4104 17.52 5.89 0 0 119571 (5744) 12 
4801 67.97 5.77 71427 (7513) 33 0 0 
5002 7.82 6.21 38477 (2703) 16 121656 (10001) 18 
5003 9.23 6.04 0 0 28423 (2716) 23 
5004 12.81 6.23 0 0 34444 (5956) 42 
5102 17.36 6.21 121036 (7176) 13 199262 (19073) 21 
5302 26.88 6.18 229751 (12725) 16 150516 (11902) 21 
5801 67.74 6.00 39009 (3733) 30 0 0 
6002 12.97 6.41 0 0 50629 (3869) 19 
6101 16.74 6.60 32232 (5804) 40 96663 (12486) 29 
7102 18.12 6.72 0 0 54533 (5099) 21 
7201 26.08 6.75 130697 (6377) 11 344148 (18169) 13 
7304 28.70 6.99 0 0 31618 (4484) 45 
7801 57.64 6.75 97992 (11759) 36 52167 (12890) 65 
7802 57.64 6.82 113662 (5664) 15 31978 (3202) 26 
7803 57.64 6.89 74503 (6223) 24 29818 (3831) 36 
7804 58.08 6.97 128760 (12491) 27 13171 (1580) 32 
8002 14.47 7.41 0 0 38043 (5400) 32 
8003 11.04 7.31 0 0 20892 (3400) 36 
8105 18.19 7.10 0 0 42698 (6443) 40 
8803 60.24 7.64 61705 (4291) 23 15823 (2778) 56 
9602 45.61 7.78 141274 (10588) 22 0 0 
 
Estas proteínas diferenciales seleccionadas se secuenciaron por espectrometría de 
masas MALDI/TOF/TOF, y se realizó el análisis bioinformático de las secuencias 
encontradas de acuerdo a lo descrito en la metodología. Los resultados de la 
secuenciación se consignan en la tabla 3-11. Se encuentran 15 manchas de proteína 
relacionadas con el proceso de la fotosíntesis el cual se vio afectado por el tratamiento 
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de déficit hídrico (figura 3-18), como resultado de este análisis se observa que manchas 
con diferentes puntos isoeléctricos y masa similar se identifican como la misma proteína. 
De estas proteínas relacionadas con la fotosíntesis encontramos dos isoformas de la 
subunidad alfa de la chaperonina de 60 kDa, tres isoformas de la subunidad beta de la 
RuBisCO activasa y cinco isoformas de la subunidad pesada de la RuBisCO. También se 
encontraron proteínas relacionadas con el sistema antioxidante (figura 3-19), proteínas 
relacionadas con el metabolismo de la célula (figura 3-20), proteínas directamente 
relacionadas con eventos de estrés (figura 3-19),proteínas relacionadas con la biosíntesis 
de compuestos en la célula (figura 3-21), proteínas relacionadas con el transporte y la 
señalización (figura 3-21), y finalmente tres proteínas predichas sin alguna función 
fisiológica encontrada después de realizar el análisis bioinformático (figura 3-21). 
 
Figura 3-18: Abundancia relativa de las proteínas diferenciales relacionadas con la 
fotosíntesis a partir de geles de electroforesis de palma de aceite. 
 
 
 
Figura 3-19: Abundancia relativa de las proteínas diferenciales relacionadas con el 
sistema antioxidante y con el estrés a partir de geles de electroforesis de palma de 
aceite. 
Proteínas del sistema antioxidante (3101, 5002, 2402, 2805). 
Proteínas relacionadas con el estrés (5102, 8105, 4103). 
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Figura 3-20: Abundancia relativa de las proteínas diferenciales relacionadas con el 
metabolismo de la célula a partir de geles de electroforesis de palma de aceite. 
 
 
 
Figura 3-21: Abundancia relativa de las proteínas diferenciales relacionadas con la 
biosíntesis, la señalización y transporte en la célula y proteínas predichas a partir de 
geles de electroforesis de palma de aceite. 
Proteínas biosíntesis (4801, 9602) 
Proteínas de señalización y transporte en la célula (2806, 5801, 5003) 
Proteínas predichas (3801, 4002, 4104) 
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La secuencia completa de las proteínas identificadas se puede observar en el anexo A 
viendo en rojo los péptidos secuenciados por espectrometría de masas y que son 
coincidentes con la secuencia reportada, además también se encuentran los datos del 
porcentaje de la secuencia cubierto en la identificación por MALDI/TOF, y los resultados 
del análisis de BLAST para las proteínas predichas. 
 
Tabla 3-11: Identificación de función fisiológica de proteínas secuenciadas. 
aID NCBI: número de identificación de la proteína en la base de datos del National Center 
for Biotechnology Information. 
b Número de proteína SSP: Número arbitrario designado por PDquest a cada uno de los 
spot (SSP: Sample spot protein). 
c Puntaje de proteína C. I. %: Puntaje probabilístico dado a la proteína, entre más cercano 
a 100% mejor es la identificación. 
d PM. Peso molecular 
e PI: Punto isoeléctrico 
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Proteína  
Especie ID NCBI
a 
Número de 
proteína 
SSP
b 
Puntaje 
de 
proteína 
C. I. %
c 
péptidos 
coincidentes 
Experimental Teórico 
 
   
 
 
PM
d
 
(Da) 
PI
e
  
PM
d
 
(Da) 
PI
e
  
 
Fotosíntesis    
 
     
Chaperonina de 60 kDa  subunidad alfa  Triticum aestivum gi|134102 1803 99.865 3 67.47 5.27 57.66 4.83 
Chaperonina de 60 kDa  subunidad alfa Triticum aestivum gi|134102 1802 99.978 5 67.14 5.15 57.66 4.83 
Chaperonina de 60 KDa subunidad beta Pisum sativum gi|2506277 2803 100 11 67.29 5.49 63.28 5.85 
Proteína predicha RuBisCO activasa alfa  
homología en Blastp del 74% 
Physcomitrella patens 
subsp. patens 
gi|167999775 2603 100 13 44.67 5.53 51.99 5.84 
RuBisCO activasa Beta Triticum aestivum gi|7960277 2702 100 11 51.13 5.47 48.01 6.92 
RuBisCO activasa Beta Triticum aestivum gi|7960277 3701 100 9 51.51 5.57 48.01 6.92 
Proteína predicha. RuBisCO activasa Beta  
homología en Blastp del 79% 
Physcomitrella patens 
subsp. patens 
gi|168054092 2602 100 9 44.93 5.45 44.84 6.1 
RuBisCO subunidad grande Barcella odora gi|16755031 7801 100 17 57.64 6.75 53.47 6.13 
RuBisCO subunidad grande Barcella odora gi|16755031 7802 100 17 57.64 6.82 53.47 6.13 
RuBisCO subunidad grande Campanula parryi gi|194400766 7803 99.978 7 57.64 6.89 50.67 6.78 
RuBisCO subunidad grande Barcella odora gi|16755031 7804 100 15 58.08 6.97 53.47 6.13 
RuBisCO subunidad grande fragmento Telopea speciosissima gi|4098564 4101 100 6 21.62 5.78 50.99 6.23 
Citocromo C oxidasa subunidad II PS17 
putativa 
Pinus strobus gi|109892850 8003 96.005 2 11.04 7.31 1.71 9.63 
Subunidad de 33 kDa del complejo productor 
de oxígeno del fotosistema II 
Solanum lycopersicum gi|12644171 2401 100 7 33.80 5.42 35.15 5.91 
Subunidad de 23 kDa delcomplejo productor 
de oxígeno del fotosistema 
Solanum lycopersicum gi|266856 5302 100 2 26.88 6.18 27.95 8.26 
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Sistema antioxidante    
 
     
Cu/Zn superóxido dismutasa Gossypium hirsutum gi|71980140 3101 99.996 2 18.50 5.57 22.36 6.11 
glutatión S-transferasa, isoforma 2 Vitis vinifera 
gi|359494269 
versión 
actualizada 
de  
gi|225464383 
5002 93.057 9 7.82 6.21 26.28 5.83 
Proteína no caracterizada implicada en la 
biosíntesis de Ubiquinona 
Arabidopsis thaliana gi|42571541 2402 99.256 10 35.96 5.47 34.50 8.8 
Flavona 3'-O-metiltransferasa 1 
Oryza sativa Japonica 
Group 
gi|125602246 2805 99.019 10 67.42 5.40 39.53 5.59 
 
Relacionadas con el estrés    
 
     
LRR proteína de resistencia a la enfermedad 
putativa, Fragmento 
Pinus strobus gi|109892855 5102 98.667 1 17.36 6.21 35.10 5.70 
Proteína de choque térmico Arabidopsis thaliana gi|1495251 8105 86.147 11 18.19 7.10 92.34 5.10 
Desconocida. Proteína putativa de 
reparación y recombinación de DNA, 
homología en Blastp del 70% 
Zea mays gi|238013978 4103 89.965 8 23.39 5.79 30.49 6.21 
 
Metabolismo    
 
     
Fructokinasa 3 Solanum lycopersicum gi|38604456 6002 98.949 7 12.97 6.41 41.80 5.57 
Proteína predicha con homología a la familia 
de proteínas aldo/ceto reductasa  putativa 
(ISS) en Blastp 
Micromonas pusilla 
CCMP1545 
gi|226458670 7201 92.561 11 26.08 6.75 53.84 8.13 
Serina hidroximetiltransferasa Medicago truncatula gi|72256527 8803 99.983 8 60.24 7.64 56.22 7.72 
COG3675: Lipasa Predicha (ISS) Ostreococcus tauri gi|116058422 8002 99.352 11 14.47 7.41 50.58 8.86 
Estearoil-ACP desaturasa 
 
Oryza sativa Japonica 
Group 
gi|3915029 5004 94.733 10 12.81 6.23 44.68 6.53 
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Proteína hipotética OsI_21042. Dominio de 
la glutamina aminotransferasa tipo I 
Oryza sativa Indica gi|218197295 7304 97.36 10 28.70 6.99 38.11 6.72 
S-RNasa Witheringia maculata gi|6684285 6101 98.949 7 16.74 6.60 13.86 7.79 
Proteína RNA-enlazante, dominio ASCH  Arabidopsis thaliana gi|18396513 7102 94.357 8 18.12 6.72 27.39 5.08 
Proteína hipotética RNAsa H I Vitis vinifera gi|147843505 4102 94.091 9 21.66 5.91 37.32 5.63 
Proteína hipotética OsI_00068. Dominio de 
las hidrolasas dependientes de Zinc 
Oryza sativa Indica gi|218187357 3201 0 5 23.46 5.58 32.79 6.7 
 
Biosíntesis    
 
     
Aminoacil-tRNA ligasa (biosíntesis de 
proteínas) 
Arabidopsis thaliana gi|15231261 4801 96.677 12 67.97 5.77 68.00 5.73 
Proteína hipotética CHLREDRAFT_174488 
dominio de la RNA polimerasa III subunidad 
RPC82 
Chlamydomonas reinhardtii gi|159475425 9602 0 8 45.61 7.78 59.15 8.87 
 
Señalización y transporte intercelular    
 
     
At4g05190 Kinesina Arabidopsis thaliana gi|34849893 2806 95.085 16 67.63 5.44 89.77 6.52 
Proteína hipotética OsI_36597. Sistema de 
transporte de aminoácidos de cadena 
ramificada (Ile, leu, val) 
Oryza sativa Indica Group gi|218185994 5801 98.677 11 67.74 6.00 46.22 6.04 
ATGB2 (GTP-BINDING 2); GTP binding Arabidopsis thaliana gi|145334237 5003 97.366 6 9.23 6.04 18.10 6.42 
 
Sin función definida    
 
     
Proteína predicha. Ninguna proteína con 
homología alta en Blastp 
Physcomitrella patens 
subsp. patens 
gi|168007384 3801 97.647 12 67.35 5.55 77.07 5.64 
Proteína predicha. Ninguna proteína con 
homología alta en Blastp 
Physcomitrella patens 
subsp. patens 
gi|168000164 4002 67.526 7 8.97 5.74 23.56 9.53 
Proteína predicha. Ninguna proteína con 
homología alta en Blastp 
Physcomitrella patens 
subsp. Patens 
gi|168017335 4104 98.9 11 17.52 5.89 49.95 8.85 
  
 
4. Discusión de resultados 
De acuerdo a los datos de Bayona C. (datos no publicados- tesis doctoral), las plantas de 
palma IRHO 7001 sometidas a déficit hídrico se ven afectadas en varios parámetros 
fisiológicos, entre éstos la tasa de fotosíntesis, la cual a los 150 días de comenzado el 
tratamiento de déficit disminuyó cerca del 60 % (comparando los datos de la hora de 
máxima fotosíntesis, a las 9:00h) en el tratamiento de déficit hídrico con una tensión 
hídrica de -2 MPa. Estos datos concuerdan con lo reportado para otras especies, por 
ejemplo, para el álamo (Populus tremula) se reportó que a potenciales cercanos a -1 
MPa se presentó una disminución en la tasa de fotosíntesis neta de aproximadamente el 
75 % comparado contra un control (Durand et al. 2011); para algarrobo (Prosopis 
chilensis) la tasa de fotosíntesis disminuyó a -2,5 MPa cerca del 30 % contra el control y 
en tamarugo (Prosopis tamarugo) esta disminución a -2,5 MPa fue de aproximadamente 
el 40 % (Delatorre et al. 2008). Otros resultados similares fueron reportados en laurel 
(Maatallah, et al., 2010), olivo (Ahmed et al., 2009), Jatrofa (Jatropha curcas) (Silva et al. 
2010) entre otros, donde se estima el intercambio de gases asociado a tratamientos de 
estrés hídrico. 
 
La disminución reportada en la tasa de fotosíntesis del material IRHO 7001 igualmente se 
relaciona con algunos resultados bioquímicos y análisis de aproximación proteómica 
obtenidos en el presente trabajo. 
4.1 Ácido Abscísico 
Los niveles endógenos de ABA han sido de interés para una gran cantidad de especies 
estudiadas, debido a que esta hormona está involucrada en procesos adaptativos a los 
tipos de estrés ambiental en los que están involucrados las plantas, situaciones en las 
cuales según Cruz-Aguilar et al (2010), se ha comprobado que los niveles de ABA 
aumentan. Este hecho permite tener una idea de los rangos de concentración con 
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actividad fisiológica, y los cambios que se presentan en la concentración de la hormona 
debido a diversas situaciones ambientales como la sequía y el posterior estrés por déficit 
hídrico.  
 
Según Berge et al. (1989), en su trabajo realizado con plántulas de trigo, los resultados 
muestran que en condiciones favorables la concentración endógena de ABA está 
alrededor de 0.25 x 10-6 M, es decir 0.25 nanomoles ABA/gramo de peso fresco; tras una 
situación de deshidratación la concentración aumenta entre 2 y 9 veces. Estos resultados 
concuerdan con los obtenidos para el análisis realizado para Palma de aceite Elaeis 
guineensis material IRHO 7001, en donde las concentraciones obtenidas son del mismo 
orden de magnitud y el mayor aumento respecto al control se dio en el tratamiento de 
déficit hídrico a la hora de máxima tasa fotosintética, donde se dio un aumento de 
aproximadamente tres veces la concentración del control, lo cual concuerda también con 
lo reportado por Berge et al (1989). 
 
La tendencia encontrada para el tratamiento analizado es que a primeras horas del día 
(9:00h) se observa el incremento de ABA, aproximadamente 3 veces respecto al control, 
mientras que en los siguientes momentos del día en los que se midió la concentración de 
la hormona, el contenido de esta se asemeja a la concentración del control. En 
situaciones de estrés hídrico se genera acumulación de ABA con el fin de limitar las 
pérdidas de agua por transpiración, según lo reportado por Wilkinson y Davies (2002) en 
plantas superiores. El material IRHO 7001 expresa la máxima de transpiración y 
fotosíntesis a las 9:00h, y la máxima acumulación de ABA a la misma hora, lo cual indica 
la relación de la hormona como mecanismo control de pérdida de agua por transpiración, 
principalmente cuando las plantas están sometidas a estrés por déficit hídrico. En 
condiciones de estrés hídrico se presentan aumentos en las concentraciones endógenas 
de ácido Abscísico en mora (Morus alba L.) de dos veces la concentración en 
condiciones normales según lo reportado por Ramachandra et al. (2004). En diversas 
plantas de resurrección se presentan aumentos entre tres y siete veces las cantidades 
normales de ABA (Bernacchia y Furini 2004); en Hydragenia peniculata se presentan 
cambios estacionales fuertes según Pagter et al. (2008) en la concentración de ABA, 
aproximadamente de 8 veces las concentraciones normales. En Arabidopsis thaliana el 
contenido de ABA en hojas aumentó entre 5 y 10 veces en plantas estresadas por déficit 
de agua respecto a las que no, según López-Carbonell y Jáuregui (2005). En hojas de 
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plantas de yuca (Manihot esculenta) sometidas a estrés, se observó acumulación de 
grandes cantidades de ABA comparadas con los controles, 4 a 7 veces mayor para hojas 
maduras y 2 a 4 veces para hojas jóvenes, según lo reportado por Alves y Setter (2004). 
En Catharanthus roseus hay aumento en la concentración endógena de la hormona, en 
condiciones de sequía, de dos veces la concentración con respecto a las condiciones 
normales (Abdul Jaleel et al. 2008).  
 
4.2 Aproximación al análisis proteómico 
4.2.1 Exploración de diferentes métodos de Extracción 
 
La efectividad de los métodos de extracción de proteínas se puede evaluar dependiendo 
del objetivo de extraerlas. En el caso de la proteómica se busca identificar proteínas de 
interés mediante la comparación de los resultados del problema con el control, por lo 
tanto se necesita que la metodología de extracción aporte el mayor número de proteínas 
en concentraciones detectables luego del proceso de electroforesis. Entonces la 
concentración de proteínas medida con cualquier método de cuantificación es un valor 
importante. En el presente trabajo se observa que luego de realizar varias metodologías 
de extracción seleccionadas de trabajos previos, el protocolo que mayores contenidos de 
proteína presenta en relación al material vegetal usado es el de Wei et al (2009), ya que 
presenta concentraciones entre 4 y 5 veces mayores a la segunda mejor metodología 
siguiendo este parámetro. Este hecho también facilita el proceso posterior, ya que otorga 
la ventaja de poder manipular cantidades de extracto más pequeñas con contenidos de 
proteína considerables, caso que no sucede con las otras metodologías. En cuanto a la 
electroforesis en geles de poliacrilamida, el hecho de obtener un mayor número de 
bandas es indicativo de que con la metodología de tinción utilizada se están 
diferenciando una mayor cantidad de proteínas. La metodología de Wang, hace uso del 
fenol como agente de extracción, el fenol extrae específicamente proteínas y no ácidos 
nucleicos, los cuales interfieren en la electroforesis (Wang et al. 2003), pero en el trabajo 
realizado se encuentra que para la palma de aceite se presentan menores contenidos de 
proteína comparado con los otros procedimientos y la electroforesis de estos extractos 
presenta ruido de fondo que no permite visualizar un buen número de bandas. La 
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metodología de Wei et al (2009), es una metodología que combina las dos metodologías 
más usadas en la extracción de proteínas, lo cual hace efectivo al método (Jorrin-Novo et 
al. 2009), primero una extracción con un buffer acuoso que contiene SDS, por lo tanto se 
están extrayendo proteínas solubles en medios acuosos y además proteínas 
hidrofóbicas, gracias a la acción del detergente SDS; y segundo una precipitación de 
proteínas con TCA en acetona. La electroforesis de este protocolo presenta un mayor 
número de bandas comparado con los otros métodos, con el menor ruido de fondo, lo 
cual es señal de que presenta una menor cantidad de contaminantes que pueden 
interferir en los pasos posteriores del proceso de análisis proteómico. Por lo tanto, esta 
metodología se encontró como la mejor para la extracción de proteínas en palma de 
aceite en las condiciones de trabajo.    
4.2.2 Contenido de proteína 
Se ha reportado que el contenido de proteína total disminuye con el déficit hídrico (Büssis 
et al. 1998), lo cual concuerda con este trabajo en el cual por efecto del déficit hídrico 
disminuyó en aproximadamente un 39%. Los tejidos vegetales que han sido sometidos a 
estrés hídrico muestran una reducción en la síntesis de proteínas y un cambio tanto 
cuantitativo como cualitativo en la producción en las mismas. El estrés hídrico afecta la 
actividad de la transcripción de genes, la estabilidad del RNA mensajero, y afecta las 
propiedades de los mensajeros y la señalización, lo cual se traduce en una menor 
producción de proteínas (He et al. 1999).  
4.2.3 Análisis del contenido de RuBisCO 
Se determinó el contenido de la enzima RuBisCO para evaluar el efecto del déficit hídrico 
en la principal enzima relacionada con la vía de asimilación de CO2. Se observó que el 
contenido de la subunidad pesada de la RuBisCO disminuye en el tratamiento de déficit 
hídrico en aproximadamente un 78% comparado contra el control, lo cual concuerda con 
otros estudios, como en girasol Helianthus annuus (tezara et al. 2002), en hojas de 
algarrobo (Prosopis chilensis) donde hay una disminución del 37% a -2.5 MPa 
comparado contra un control, en tumarugo (Prosopis tamarugo) donde disminuyó 53 % 
en las mismas condiciones (Delatorre et al 2008), y en hojas de algodón Gossypium 
barbadense L en donde la enzima se inhibe en un 50% en las condiciones del 
experimento (Carmo-Silva et al  2012).Esto sugiere que por efecto del estrés se afecta el 
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funcionamiento y/o la síntesis de la enzima, de lo cual se infiere que esta enzima es un 
indicador del evento de estrés en plantas, lo cual se corrobora con los resultados 
proteómicos del presente estudio. 
4.2.4 Electroforesis en dos dimensiones 
La electroforesis en dos dimensiones (2DE) es uno de los métodos más utilizados para la 
separación de mezclas complejas de proteínas, a la vez que provee información respecto 
al punto isoeléctrico, peso molecular y dependiendo del método de tinción, la abundancia 
relativa. Por esto es la técnica preferida y se ha usado en el estudio de varias matrices 
vegetales como hojas de arveja (Pisum sativum) sometidas a estrés hídrico y estrés 
químico (Taylor et al. 2005); en embriones de palma Datilera (Phoenix dactylifera) 
(Sghaier-Hammamia et al. 2009); en hojas de césped agrostis (Agrostis stalonifera), 
sometidos a déficit hídrico inducido por polietilenglicol (Xu y Huang, 2010); en hojas de 
trigo (titricum durum), sometidas a estrés hídrico (Caruso et al. 2009), en hojas del Álamo 
canadiense (Populus eusamericana), sometidas a estrés hídrico (Bonhomme et. al. 
2009), entre otros.  
Teniendo en cuenta los resultados presentados en los geles de acrilamida se observa 
que la mayoría de proteínas se focalizaron hacia la parte media de la tira de 
isoelectroenfoque de 3 a 10 unidades de pH, es decir a pH entre 5 y 8 donde se realizó el 
análisis total de proteínas, y además la resolución mejora a medida se usa una 
metodología de tinción más sensible. Se ha reportado que la tinción de Coomassie 
tradicional tiene una sensibilidad de aproximadamente 100 ng de proteína (Garfin, 1990), 
la tinción de Coomassie coloidal tiene una sensibilidad entre 8 y 50 ng de proteína, 
además que disminuye el ruido de fondo de la tinción tradicional (Moral, 2008), y la 
tinción con plata tiene una sensibilidad entre 2 y 8 ng de proteína (Blum et al. 1987), pero 
esta metodología no es la recomendada para posteriores estudios de espectrometría de 
masas (Jorrín et al. 2009),debido a que la tinción utiliza formaldehido, el cual puede 
inducir modificaciones a los péptidos, como la formilación. El formaldehido reacciona con 
los grupos tiol formando metilol derivados, los cuales se condensan a iminas (bases de 
Schiff), que reaccionan con los residuos de asparagina, glutamina, triptófano, histidina, 
arginina y tirosina, lo cual modifica el espectro de masas (Metz et al 2004). 
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4.2.5 Análisis de aproximación proteómica al material IRHO 1001 
de palma de aceite 
Del análisis bioinformático realizado se obtuvo una lista de las 10 proteínas más 
probables que corresponden al spot seleccionado, basados en un puntaje para cada 
proteína el cual es una medida de la confiabilidad de una medición. La puntuación de 
iones para un péptido de MS/MS se basa en la probabilidad calculada, P, de que la 
coincidencia observada entre los datos experimentales y la secuencia en la base de 
datos es un evento aleatorio. Así, la puntuación que se reporta está dada por -10Log (P). 
Esta probabilidad está basada en el algoritmo de MOWSE (MOlecular Weight SEarch). 
Puntajes mayores a 46, o mayores al 95 % indican una identidad o gran homología entre 
la secuencia encontrada experimentalmente y la secuencia de la base de datos (p < 
0.05). De acuerdo a esto, obtenemos que tres de las proteínas secuenciadas (3201, 
4002, 9602) tienen puntajes muy bajos que resulta en identificaciones poco confiables, 
dos proteínas tienen puntajes de aproximadamente 90%, y las demás proteínas 
identificadas tienen puntajes cercanos o iguales a 100%, lo cual es señal de que las 
proteínas están correctamente identificadas (Centre for genomic sciences en línea).  
 
Varias aproximaciones se han desarrollado para predecir la función de las proteínas 
secuenciadas usando la información que se puede encontrar en bases de datos 
biológicas derivadas de la similitud en la secuencia, interacciones proteína-proteína, 
perfiles filogenéticos, complejos proteicos y perfiles de expresión de genes. La vía más 
utilizada para inferir la función de una proteína se basa en la similitud haciendo 
búsquedas en bases de datos de secuencias usando programas tales como FASTA y 
PSI-BLAST, y los resultados obtenidos de estos análisis han resultado confiables para la 
predicción de la función (Sivashankari y Shanmughavel 2006). 
 
De las 40 proteínas secuenciadas, seis se identificaron como proteínas predichas; a 
estas proteínas se les realizó un test de homologías en BLAST, en el cual se analiza la 
secuencia de la proteína y como resultado se obtiene una lista de proteínas con 
secuencias homólogas, en donde se puede seleccionar de acuerdo a la similitud una 
proteína conocida con el fin de hacer una aproximación de la proteína encontrada con su 
función fisiológica dentro de la planta en el evento de estrés. Al realizar este análisis se 
obtiene que tres de las proteínas predichas (3801, 4002, 4104) no corresponden a 
ninguna proteína conocida que coincida con la secuencia, mientras que para las otras 
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tres (2602, 2603, 7201), se encuentran proteínas homólogas (Tabla 3-11). Además, se 
obtuvieron 5 proteínas hipotéticas (3201, 4102, 5801, 7304, 9602), una desconocida 
(4103), y una no caracterizada (2402), estas proteínas tuvieron coincidencias con 
dominios funcionales en la base de datos de la NCBI, y su función biológica se infiere de 
esta información (Huang et al 2011). 
 
El estudio del déficit hídrico ha ocupado un lugar importante en la comunidad científica. 
En el campo de la proteómica, son significativos los aportes realizados al estudio de este 
tipo de estrés para la comprensión del problema. Son varios los grupos de proteínas que 
se afectan ante el déficit, entre los más destacados caben resaltar: 1) Las proteínas del 
sistema antioxidante por la necesidad fisiológica de contrarrestar los efectos adversos de 
la acumulación de las especies reactivas de oxígeno (Durand et al. 2011; Oliver et al. 
2011; Bazargani et al. 2011; Sergeant et al.  2011); 2) las proteínas relacionadas con el 
proceso de la fotosíntesis (Durand et al.  2011; Xu y Huang 2010); 3) Proteínas 
relacionadas con el metabolismo de carbohidratos (Caruso et al. 2009; Durand et al.  
2011), 4) Proteínas estructurales (Bazargani et al. 2011); 5) Proteínas específicas como 
las proteínas de choque térmico (Oliver et al. 2011; Sergeant et al.  2011).6) las 
dehidrinas (Hu et al. 2010), y 7) las acuaporinas (Demissie et al 2011). 
 
De las 40 manchas proteicas secuenciadas, se registraron 33 proteínas diferentes, se 
encontró que varios spot contienen el mismo producto génico, pero con diferente punto 
isoeléctrico; por ejemplo, se encontraron 5 spot que se identificaron como la subunidad 
grande de RuBisCO (4101, 7801, 7802, 7803, 7804), tres spot que se identificaron como 
la RuBisCO activasa beta (2602, 2702, 3701), y dos spot que se identificaron como la 
subunidad alfa de la chaperonina de 60 kDa (1802, 1803); esto se debe a que algunas 
modificaciones postransduccionales pueden cambiar el punto isoeléctrico y/o el tamaño 
aparente de la proteína, dando como resultado la formación de nuevos spot para la 
misma proteína (Huang et al. 2012). 
 
Basados en las características funcionales y metabólicas relacionadas con las proteínas 
encontradas, estas fueron clasificadas en 7 diferentes categorías (tabla 3-11). La mayoría 
de las proteínas identificadas se relacionan principalmente con tres grupos de acuerdo a 
su función: el 37 % de las proteínas se relacionan con el proceso de la fotosíntesis, el 27 
% de las proteínas se relacionan con el metabolismo de la célula, y el 10 % de las 
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proteínas están relacionadas con la respuesta del sistema antioxidante al evento del 
estrés al cual se sometieron las plántulas. 
 
La inhibición de la fotosíntesis es una de las primeras respuestas ante un evento de 
déficit hídrico (Xu y Huang 2010), lo cual también sucedió para las plantas evaluadas. 
Para este estudio se obtuvo mediante la secuencia por espectrometría de masas que dos 
de las proteínas relacionadas con el aparato fotosintético provenientes de un gel 
unidimensional del material vegetal IRHO 7001 (tabla 3-8) como lo son la subunidad 
liviana de la RUBISCO, reportada en varios estudios de estrés por déficit hídrico (Caruso 
et al. 2009; Durand et al.2011; Oliver et al.2011; Bazargani et al.2011; Sergeant et al. 
2011) y una proteína enlazante de clorofilas a/b la cual hace parte del complejo de 
proteínas captadoras de luz, y está encargada de ligar pigmentos fotosintéticos (Król et 
al. 1995), se acumularon mayormente en las plantas sometidas a estrés hídrico, lo cual 
sugiere efecto del estrés en el proceso fotosintético de la planta.  
 
Por otro lado, del análisis de geles bidimensionales, se encontraron 14 proteínas 
diferenciales que en su totalidad disminuyen su intensidad en geles de plantas 
estresadas (las diferencias en intensidad se pueden observar en la figura 3-18), 
incluyendo dos manchas que corresponden a isoformas de la chaperonina de 60 kDa 
subunidad alfa (1802, 1803) y una mancha para la subunidad beta (2803), que se inhiben 
a causa del estrés; esta proteína está implicada en el ensamblaje del oligómero de la 
RuBisCO enlazando las subunidades grande y pequeña. Dos manchas que 
corresponden a las subunidades de 33 kDa y 23 kDa del complejo productor de oxígeno 
del fotosistema II (2401, 5302), que junto con la subunidad de 17 kDa integran el 
complejo productor de oxígeno, éstas proteínas fijan los cuatro iones Mn2+ y los iones 
Ca2+ y Cl-, que intervienen en la escisión del H2O, y mantienen el ambiente indispensable 
para la producción de O2 en la célula, además desempeñan un papel importante en la 
regulación del fotosistema II (Busheva et al 2012; Bricker et al. 2012). Cinco manchas 
que corresponden a isoformas de la RuBisCO (7801, 7802, 7803, 7804, 4101), la 
proteína más abundante en células vegetales, dicha enzima la ribulosa-1,5-bisfosfato 
carboxilasa/oxigenasa (RuBisCO, EC 4.1.1.39), cataliza el primer paso en la asimilación 
fotosintética de carbono a través del ciclo de Calvin (Marín 2004). Tres manchas para la 
RuBisCO activasa subunidad beta; y una mancha para la subunidad alfa, cuya función 
fisiológica es la activación de la RuBisCO mediante una reacción de carboxilación, 
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dependiente de ATP, del grupo épsilon-amino de la lisina que conduce a la formación de 
una estructura de carbamato (Marín 2004); y la subunidad II de la  citocromo oxidasa c, la 
última enzima de la cadena de transporte de electrones que cataliza la reducción de 
oxígeno a agua y acopla el proceso de producción de ATP en la bomba de protones. 
Estás proteínas han sido identificadas en variados estudios de estrés por déficit hídrico 
en diversas plantas como Agrostis (Xu y Huang 2010), en hojas de álamo (Durand et al 
2011), hojas de fríjol (Phaseolus vulgaris L.) (Zadražnik et al 2012), y hojas del material 
IRHO 1001 de palma de aceite en estudios previos (Pérez et al. 2012). 
 
Debido al desbalance entre la captura de luz y su utilización para la producción de 
energía se da la disminución en la tasa fotosintética, por lo cual los productos del 
metabolismo secundario de la cadena de transporte de electrones, las especies reactivas 
de oxígeno (ROS), incrementan su concentración en la célula, causando daño celular. 
Dentro de las estrategias que tienen las plantas para eliminar o reducir los efectos 
negativos de las ROS están la presencia de enzimas del sistema antioxidante y la 
biosíntesis de antioxidantes (Zadražnik et al 2012). En este estudio se identificaron 
proteínas relacionadas con lo expuesto. Las diferencias en la intensidad en los geles de 
este experimento se observan en la figura 3-19. Las proteínas del sistema antioxidante 
enzimático encontradas, la superóxido dismutasa (3101), y la glutatión S transferasa 
(5002), aumentaron su contenido en el material foliar de palma a causa del evento de 
estrés, mientras que las proteínas relacionadas con el sistema antioxidante no 
enzimático, Flavona 3'-O-metiltransferasa 1 (2805), relacionada con la síntesis de 
compuestos flavonoides, los cuales actúan como antioxidantes, se ve inhibida por el 
déficit de agua y la proteína relacionada con la síntesis de ubiquinona (otro importante 
compuesto antioxidante), disminuye su intensidad debido al déficit. Este tipo de proteínas 
han sido ampliamente reportadas en eventos de estrés; por ejemplo, la glutatión S 
transferasa (5002), que pertenece a una familia de proteínas citosólicas diméricas 
implicados en la desintoxicación celular al catalizar la conjugación de glutatión (GSH) 
importante en el ciclo antioxidante ascorbato-glutatión, ha aumentado su expresión, al 
igual que en este experimento, debido a eventos de déficit, en hojas de agrostis (Xu y 
Huang 2010) y en embriones de maíz (Huang et al 2012). La superóxido dismutasa 
(3101), es otra proteína implicada en el ciclo antioxidante ascorbato-glutatión, esta familia 
de enzimas es muy eficiente eliminando una de las ROS que  más daños causa debido a 
su reactividad, el anión superóxido (Zadražnik et al 2012). La expresión diferencial de las 
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superóxido dismutasa en eventos de déficit hídrico ha sido ampliamente estudiada, en 
hojas de fríjol se encontró que la superóxido dismutasa dependiente de manganeso 
aumentó su contenido (Zadražnik et al 2012), al igual que en embriones de maíz (Huang 
et al 2012), y en hojas de varios genotipos de arroz la superóxido dismutasa dependiente 
de cobre y zinc aumentó su contenido como respuesta a la sequía (Ji et al 2012). Se ha 
reportado que los genes relacionados en la codificación de enzimas implicadas en la 
detoxificación de la célula de especies reactivas de oxígeno producidas por influencia del 
déficit de agua son inducidos, y que las plantas tolerantes a este tipo de estrés poseen 
un mecanismo más eficiente para la señalización y expresión de estos genes (Bray1997). 
 
Por otro lado, las proteínas relacionadas directamente con los diferentes tipos de estrés, 
como la proteína de Resistencia a la enfermedad LRR (5102) aumentan 
considerablemente su intensidad en geles del tratamiento estresado. Igualmente, la 
proteína de choque térmico (8105) y la proteína de recombinación y reparación de DNA 
(4103), se inducen como respuesta al déficit hídrico en geles bidimensionales (figura 3-
19). Las proteínas de choque térmico (HSP) se han descrito como chaperonas 
moleculares involucradas en el ensamblaje y transporte de proteínas, que aunque hacen 
parte de la maquinaria proteica de las células en condiciones normales, se acumulan 
especialmente después de situaciones estresantes. Además, en el análisis de geles 
SDS-PAGE unidimensionales también se vio afectada la expresión de proteínas 
especializadas en contrarrestar los efectos del daño oxidativo (Bray 1997), en este 
estudio se encontró que una proteína de reparación de DNA, la 6-4 fotoliasa, encargada 
de reversar la dimerización de dos bases pirimidínicas adyacentes inducidas por la luz 
ultravioleta y algunas especies reactivas de oxígeno (van Noort et al. 1999), disminuye su 
contenido en hojas de palma de aceite ante el déficit hídrico. 
 
Otro grupo importante de proteínas encontradas como diferenciales corresponden a las 
relacionadas con el metabolismo de la célula. La tendencia general que se encontró para 
estas proteínas es que aumentaron su intensidad, lo cual se observó en los geles de 
plantas estresadas con excepción de la serina hidroximetiltransferasa (8803), la cual 
disminuye su intensidad en las condiciones del experimento (figura 3-20). La proteína 
Estearoil-ACP desaturasa (5004), implicada en el metabolismo de lípidos, esencialmente 
en el de ácidos grasos, también fue reportada como proteína diferencial en eventos de 
déficit hídrico en embriones de maíz (Huang et al. 2012). Al igual que la serina 
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hidroximetiltransferasa (8803), proteína vinculada a la producción de enzimas implicadas 
en la fotorrespiración y el metabolismo C1, también se detectó como proteína diferencial 
en  hojas de álamo (Populus tremula) en condiciones de déficit hídrico (Durand et al. 
2011) y en hojas de arroz (Oryza sativa), sometido a estrés hídrico (Ali y Komatsu 2006). 
La aldo/ceto reductasa  (7201) pertenece a una familia de oxidorreductasas dependientes 
de NADPH, que metabolizan compuestos carbonílicos y se ha encontrado que aumentan 
su expresión en plántulas de arabidopsis en situaciones de estrés (Simpson et al. 2009). 
También se encontró una lipasa predicha (8002) encontrada en el genoma de la alga 
verde unicelular  Ostreococcus tauri (Derelle et al 2006), y que no se ha reportado en 
estudios de déficit hídrico de acuerdo a la revisión realizada. 
 
En cuanto a las proteínas relacionadas con biosíntesis (figura 3-21), la proteína 
Aminoacil-tRNA ligasa (4801), relacionada con la biosíntesis de proteínas y presente en 
el gen OVA5 relacionado con el aborto de óvulos (gi|15231261, 
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/), al igual que la proteína hipotética CHLREDRAFT_174488, 
perteneciente al dominio de la RNA polimerasa III subunidad RPC82, parecen ser 
inhibidas a causa del tratamiento de déficit hídrico en las plantas de palma de aceite. 
 
Aquellas manchas de proteínas que se observaron disminuidas o con una densidad 
óptica menor en los geles de las plantas estresadas comparadas con el control, 
concuerda con el hecho de que se obtenga un menor contenido de proteína en los 
extractos de plantas estresadas ya que se ve afectada la vía de síntesis de las mismas. 
 
Finalmente, del análisis por espectrometría de masas se encontró la proteína ATGB2 
(GTP-BINDING 2), GTP enlazante (5003), la cual se observa durante el evento de déficit 
hídrico (figura 3-21). Se reporta que la función fisiológica de esta proteína se relaciona 
con el transporte de proteínas y la transducción de señales; este proceso se da con el fin 
de afectar a una secuencia de reacciones bioquímicas dentro de la célula implicadas con 
la vía endocítica temprana, y la proteína actúa como uno de los mensajeros de dicho 
proceso regulando la cinética del transporte en la membrana (Bucci et al 1992; The 
Arabidopsis Information Resource, http://www.ncbi.nlm.nih.gov, número de acceso 
gi|145334237). De esta información se puede inducir que probablemente la proteína se 
expresa con el fin de hacer más eficiente el intercambio de metabolitos en las células en 
el evento de estrés.  
  
 
5. Conclusiones y recomendaciones 
5.1 Conclusiones 
Como respuesta al déficit hídrico, el contenido endógeno de ácido abscísico aumentó en 
hojas de palma de aceite a  horas de máxima fotosíntesis aproximadamente 3 veces 
comparado contra el control. 
 
La metodología de preparación de la muestra que en las condiciones del experimento 
mejores resultados presentó para la extracción del proteoma en material foliar de palma 
de aceite fue la extracción con un amortiguador en presencia del detergente SDS y una 
posterior precipitación con TCA en acetona, de acuerdo a Wei et al 2009. 
 
El contenido total de proteína obtenida por extracción con el método de Wei et al 2009, 
disminuyó en un 39% en el tratamiento estresado por efecto del déficit hídrico en palma 
de aceite. 
 
Del análisis bioinformático se obtuvo que de las 40 manchas proteicas secuenciadas,  15 
están relacionadas con la fotosíntesis, 10 están relacionadas con el metabolismo de la 
célula, 4 proteínas relacionadas con el sistema antioxidante, 2 proteínas relacionadas 
con la biosíntesis, 3 proteínas relacionadas con la señalización y transporte intercelular, 3 
proteínas relacionadas con la respuesta al estrés, y 3 proteínas predichas a las cuales no 
se les asignó ninguna función. 
 
Los resultados encontrados por proteómica se relacionan con los datos fisiológicos y 
bioquímicos reportados. Se encontraron varias proteínas que se ven afectadas por el 
déficit hídrico y que están relacionadas con la fotosíntesis, lo cual concuerda con el 
hecho de que la tasa fotosintética se redujo en un 60%. Una de esas proteínas fue la 
RuBisCo, la cual disminuyó su contenido en un 78% debido al déficit hídrico. 
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5.2 Recomendaciones 
 
Las proteínas encontradas como diferenciales a causa del tratamiento de déficit hídrico 
en palma de aceite, pueden ser estudiadas a profundidad para la generación de 
marcadores moleculares que sirvan para la selección de materiales vegetales resistentes 
al estrés. Para esto se pueden evaluar otros materiales vegetales en las mismas 
condiciones de experimento con el fin de encontrar  proteínas  coincidentes  en los 
diferentes estudios y encontrar la secuencia de DNA que codifica para esa proteína. 
 
 
5.3 Presentación de resultados obtenidos en congresos 
o simposios 
 Ponencia Oral: Aproximación proteómica al estudio del déficit hídrico en el 
Material vegetal IRHO 1001 de palma de aceite. Pérez W., Jorrín J., Romero M., 
Melgarejo L.M. Congreso nacional de estudiantes de química pura y aplicada. 9, 
10 y 11 de Noviembre de 2011, Pereira, Colombia. Memorias en CD. 
 Presentación Poster: Método para la extracción de proteínas en palma de aceite 
Elaeis guineensis Jacq para la aplicación en estudios de proteómica. Pérez-Mora 
W., Jazayeri SM, Romero M, Melgarejo LM. Congreso Iberoamericano de 
Biotecnología y Biodiversidad. Septiembre 1 a 4, Manizales, Colombia, 2010. 
Página 41 memorias. 
 Jazayeri S.M., Melgarejo L.M., Romero H.M. Pérez Mora W.H. Plant protein 
extraction for proteomics research: problems and opportunities. The Third Iranian 
Proteomics Conference; Pasteur Institute, Tehran – Iran.  2010. Póster-28. Página 
90. 
 Presentación proyecto: Caracterización de proteínas relacionadas con tolerancia 
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Jazayeri SM, Romero M, Melgarejo LM. Agricultura y Desarrollo Rural, Ponencia 
442, Encuentro Nacional de Investigación y Desarrollo, 23, 24 y 24 de Septiembre 
2010, Bogotá D.C.  
  
 
A. Anexo: Secuencia de las 
proteínas diferenciales por efectos 
del déficit hídrico en palma de aceite 
Se presentan las secuencias de los spot analizados y seleccionados como proteínas 
diferenciales después del análisis de aproximación proteómica. Las proteínas que fueron 
identificadas como proteínas predichas fueron analizadas mediante Blast con el algoritmo 
Blastp. La proteína con el más alto puntaje fue seleccionada como el homólogo funcional 
de la proteína predicha. 
 
Spot 1803 Chaperonina de 60 kDa  subunidad alfa (Triticum aestivum), gi|134102. 
 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 7% 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
 
     1 GADAKEIAFD QKSRAALQAG VEKLANAVGV TLGPRGRNVV LDEYGNPKVV  
    51 NDGVTIARAI ELANPMENAG AALIREVASK TNDSAGDGTT TACVLAREII  
   101 KLGILSVTSG ANPVSLKKGI DKTVQGLIEE LERKARPVKG SGDIKAVASI  
   151 SAGNDELIGA MIADAIDKVG PDGVLSIESS SSFETTVDVE EGMEIDRGYI  
   201 SPQFVTNLEK SIVEFENARV LITDQKITSI KEIIPLLEQT TQLRCPLFIV  
   251 AEDITGEALA TLVVNKLRGI INVAAIKAPS FGERRKAVLQ DIAIVTGAEY  
   301 LAKDLGLLVE NATVDQLGTA RKITIHQTTT TLIADAASKD EIQARVAQLK  
   351 KELSETDSIY DSEKLAERIA KLSGGVAVIK VGATTETELE DRQLRIEDAK  
   401 NATFAAIEEG IVPGGGAAYV HLSTYVPAIK ETIEDHDERL GADIIQKALQ  
   451 APASLIANNA GVEGEVVIEK IKESEWEMGY NAMTDKYENL IESGVIDPAK  
   501 VTRCALQNAA SVSGMVLTTQ AIVVEKPKPK PKVAEPAEGQ LSV 
 
Spot 1802Chaperonina de 60 kDa  subunidad alfa (Triticum aestivum), gi|134102. 
 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 13% 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
 
     1 GADAKEIAFD QKSRAALQAG VEKLANAVGV TLGPRGRNVV LDEYGNPKVV  
    51 NDGVTIARAI ELANPMENAG AALIREVASK TNDSAGDGTT TACVLAREII  
   101 KLGILSVTSG ANPVSLKKGI DKTVQGLIEE LERKARPVKG SGDIKAVASI  
   151 SAGNDELIGA MIADAIDKVG PDGVLSIESS SSFETTVDVE EGMEIDRGYI  
   201 SPQFVTNLEK SIVEFENARV LITDQKITSI KEIIPLLEQT TQLRCPLFIV  
   251 AEDITGEALA TLVVNKLRGI INVAAIKAPS FGERRKAVLQ DIAIVTGAEY  
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   301 LAKDLGLLVE NATVDQLGTA RKITIHQTTT TLIADAASKD EIQARVAQLK  
   351 KELSETDSIY DSEKLAERIA KLSGGVAVIK VGATTETELE DRQLRIEDAK  
   401 NATFAAIEEG IVPGGGAAYV HLSTYVPAIK ETIEDHDERL GADIIQKALQ  
   451 APASLIANNA GVEGEVVIEK IKESEWEMGY NAMTDKYENL IESGVIDPAK  
   501 VTRCALQNAA SVSGMVLTTQ AIVVEKPKPK PKVAEPAEGQ LSV 
 
 
Spot 2803 Chaperonina de 60 kDa  subunidad beta (Pisum sativum), gi|2506277 
 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 29% 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
 
     1 MASTFSATTS SCNLSSSAAI SSFPLAAGKR NANKVVLPRK NRNVKVSAMA  
    51 KELHFNKDGS AIKKLQNGVN KLADLVGVTL GPKGRNVVLE SKYGSPKIVN  
   101 DGVTVAKEVE LEDPVENIGA KLVRQAAAKT NDLAGDGTTT SVVLAQGLIA  
   151 EGVKVVAAGA NPVLITRGIE KTSKALVAEL KKMSKEVEDS ELADVAAVSA  
   201 GNNHEVGNMI AEALSKVGRK GVVTLEEGKS AENSLYVVEG MQFDRGYISP  
   251 YFVTDSEKMT VEFENCKLLL VDKKITNARD LINILEDAIR SGFPIVIIAE  
   301 DIEQEALATL VVNKLRGSLK IAALKAPGFG ERKSQYLDDI AILTGGTVIR  
   351 EEVGLTLDKA DKEVLGNAAK VVLTKDTTTI VGDGSTQEAV NKRVSQIKNQ  
   401 IEAAEQEYEK EKLSERIAKL SGGVAVIQVG AQTETELKEK KLRVEDALNA  
   451 TKAAVEEGIV VGGGCTLLRL ASKVDAIKDT LANDEEKVGA DIVKRALSYP  
   501 LKLIAKNAGV NGSVVSEKVL SSDNPKYGYN AATGKYEDLM AAGIIDPTKV  
   551 VRCCLEHASS VAKTFLMSDC VVVEIKEPES APVGNPMDNS GYGNI 
 
Spot 2603 Proteína predicha (Physcomitrella patens subsp. Patens), gi|167999775 
 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 25% 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
 
     1 MATSVTALQS ASVAQVNSGV APSTVGKSAV PSSAFLGCKS KVPASAALGL  
    51 AKGKSRVVAE AESSKKVDRW AGLGTDISDD QQDIQRGKGL VDALFQGPQG  
   101 MGTQNAVLSS WDYISQGQRT YSMDNIKDGL YIAPAFMDKL VIHIAKNFMD  
   151 LPGIKVPLIL GIWGGKGQGK SFQCELVMSK LGINPIVMSA GELESGNAGE  
   201 PAKLIRQRYR EAADIIKKGK MCALFINDLD AGAGRMGGTT QYTVNNQMVN  
   251 ATLMNIADNP TNVQLPGVYN KETIPRVPII VTGNDFSTLY APLIRDGRME  
   301 KFYWAPTRED RIGVCKGIFR LDNVHDDDVV KLVDKFPGQS IDFFGALRAR  
   351VYDDEVRKWI GKVGIENIGR NLVNSKDGPP TFQKPAMTIE KLMEYGDMLV  
   401 QEQQNVKRVQ LAEEYLSSDA LGDANADAIK QGTFYGGNAA QHMDLKVPEG  
   451 CTDPNAENFD PTARSDDGTC VYDFKNL 
 
Blast 
RuBisCO activasa alfa  homología en Blastp del 74% 
 
 
Spot 2702 RuBisCO activasa Beta (Triticum aestivum), gi|7960277 
 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 25% 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
 
     1 MASAFSSTVG APASTPTTFL GKKVKKQAGA LNYYHGGNKI NNRVVRAMAA  
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    51 KKELDEGKQT DADRWKGLAY DISDDQQDIT RGKGIVDSLF QAPMGDGTHE  
   101 AILSSYEYIS QGLRKYDFDN TMDGLYIAPA FMDKLIVHLA KNFMTLPNIK  
   151 VPLILGIWGG KGQGKSFQCE LVFAKMGINP IMMSAGELES GNAGEPAKLI  
   201 RQRYREAADI IKKGKMCCLF INDLDAGAGR MGGTTQYTVN NQMVNATLMN  
   251 IADAPTNVQF PGMYNKEENP RVPIIVTGND FSTLYAPLIR DGRMEKFYWA  
   301 PTREDRIGVC KGIFRTDNVP DEAVVRLVDT FPGQSIDFFG ALRARVYDDE  
   351 VRKWVGEIGV ENISKRLVNS REGPPTFDQP KMTIEKLMEY GHMLVQEQEN  
   401 VKRVQLADKY LSEAALGQAN DDAMATGAFY GK 
 
Spot 3701 RuBisCO activasa Beta (Triticum aestivum), gi|7960277 
 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 19% 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
 
     1 MASAFSSTVG APASTPTTFL GKKVKKQAGA LNYYHGGNKI NNRVVRAMAA  
    51 KKELDEGKQT DADRWKGLAY DISDDQQDIT RGKGIVDSLF QAPMGDGTHE  
   101 AILSSYEYIS QGLRKYDFDN TMDGLYIAPA FMDKLIVHLA KNFMTLPNIK  
   151VPLILGIWGG KGQGKSFQCE LVFAKMGINP IMMSAGELES GNAGEPAKLI  
   201 RQRYREAADI IKKGKMCCLF INDLDAGAGR MGGTTQYTVN NQMVNATLMN  
   251 IADAPTNVQF PGMYNKEENP RVPIIVTGND FSTLYAPLIR DGRMEKFYWA  
   301 PTREDRIGVC KGIFRTDNVP DEAVVRLVDT FPGQSIDFFG ALRARVYDDE  
   351 VRKWVGEIGV ENISKRLVNS REGPPTFDQP KMTIEKLMEY GHMLVQEQEN  
   401 VKRVQLADKY LSEAALGQAN DDAMATGAFY GK 
 
Spot 2602 Proteína predicha (Physcomitrella patens subsp. Patens), gi|168054092 
 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 20% 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
 
     1 MSRVSANVTL GVASSKSRVV CEAEKTGEPP KKVDRWAGLG NDISDDQQDI  
    51 QRGKGMVDAL FQGAVGLGTQ VVTMSSWDYV STGQRTYNFD NMKDGLYIAP  
   101 AFMDKLIIHI AKNFMNLPGI KVPLILGVWG GKGQGKSFQC ELVMSKLGIN  
   151 PIVMSAGELE SGNAGEPAKL IRQRYREAAD VIKKGKMCAL FINDLDAGAG  
   201 RMGGTTQYTV NNQMVNATLM NIADSPTNVQ LPGVYNKEEI PRVPIIVTGN  
   251 DFSTLYAPLI RDGRMEKFYW APTREDRIGV CKGIFRLDNV SDDNVTKLVD  
   301 SFPGQSIDFF GALRARVYDD EVRKWISATG VDNIGKKLVN SKDGPPTFEK  
   351 PAMTIEKLME YGNMLVQEQQ NVKRVQLADQ YLSSAALGDA NADAISQGTF  
   401 YGGGQAAASE  
 
Blast 
RuBisCO activasa  Beta  homología en Blastp del 79% 
 
 
Spot 7801 RuBisCO subunidad grande (Barcella odora) gi|16755031 
 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 36% 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
 
     1 MSPQTETKAS VGFKAGVKDY KLTYYTPDYE TKDTDILAAF RVTPQPGVPP  
    51 EEAGAAVAAE SSTGTWTTVW TDGLTSLDRY KGRCYHIETV VGEENQYIAY  
   101 LAYPLDLFEE GSVTNMFTSI VGNVFGFKAL RALRLEDLRI PPSYSKTFQG  
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   151 PPHGIQSERD KLNKYGRPLL GCTIKPKLGL SAKNYGRAVY ECLRGGLDFT  
   201 KDDENVNSQP FMRWRDRFLF CAEALYKAQA ETGEIKGHYL NATAGTCEEM  
   251 IKRAVFAREL GVPIVMHDYL TGGFTANTSL AHYCRDNGLL LHIHRAMHAV  
   301 IDRQKNHGMH FRVLAKALRM SGGDHIHAGT VVGKLEGERE MTLGFVDLLR  
   351 DDFIEKDRSR GIFFTQDWVS MPGVIPVASG GIHVWHMPAL TEIFGDDSVL  
   401 QFGGGTLGHP WGNAPGAVAN RVALEACVQA RNEGRDLARE GNEIIREASK  
   451WSPELAAACE VWKEIKFEFE PVDKLDR 
 
Spot 7802 RuBisCO subunidad grande (Barcella odora) gi|16755031 
 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 31% 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
 
     1 MSPQTETKAS VGFKAGVKDY KLTYYTPDYE TKDTDILAAF RVTPQPGVPP  
    51 EEAGAAVAAE SSTGTWTTVW TDGLTSLDRY KGRCYHIETV VGEENQYIAY  
   101 LAYPLDLFEE GSVTNMFTSI VGNVFGFKAL RALRLEDLRI PPSYSKTFQG  
   151 PPHGIQSERD KLNKYGRPLL GCTIKPKLGL SAKNYGRAVY ECLRGGLDFT  
   201 KDDENVNSQP FMRWRDRFLF CAEALYKAQA ETGEIKGHYL NATAGTCEEM  
   251 IKRAVFAREL GVPIVMHDYL TGGFTANTSL AHYCRDNGLL LHIHRAMHAV  
   301 IDRQKNHGMH FRVLAKALRM SGGDHIHAGT VVGKLEGERE MTLGFVDLLR  
   351 DDFIEKDRSR GIFFTQDWVS MPGVIPVASG GIHVWHMPAL TEIFGDDSVL  
   401 QFGGGTLGHP WGNAPGAVAN RVALEACVQA RNEGRDLARE GNEIIREASK  
   451 WSPELAAACE VWKEIKFEFE PVDKLDR 
 
Spot 7803 RuBisCO subunidad grande (Campanula parryi), gi|194400766  
 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 19% 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
 
     1 QAGVKDYKLT YYTPDYETKD TDILAAFRVT PQPGVAPEEA GAAVAAESST  
    51 GTWTTVWTDG LTSLDRYKGR CYHIEPVAGE ETQFIAYVAY PLNLFEEGSV  
   101 TNMFTSIVGN VFGFKALRAL RLEDLRIPPP YIKTFQGPPH GIQVERKKLN  
   151 KYGRPLLGCT IKPKLGLSAK NYGRAVYECL RGGLDFTKDD ENVNSQPFMR  
   201 WRDRFLFCAE AIYKAQAETG EIKGHYLNAT AGTSEEMMKR AVFARELGVP  
   251 IIMHDYITGG FTANTSLAHY CRDICLLLHI HRAMHAVIDR QKNHGMHFRV  
   301 LAKALRMSGG DHIHSGTVVC KLEGEREITL GFVDLLRDDF VEKDRSRGIY  
   351 FTQDWVSLPG VLPVASGGIH VWHMPALTEI FGDDSVLQFG GGTLGHPWGN  
   401 APGAVANRVA LEACVQARNE GRDLAREGNE IIRKAAKWSP ELFSACEVWK  
   451 E 
 
Spot 7804 RuBisCO subunidad grande (Barcella odora) gi|16755031 
 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 29% 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
 
     1 MSPQTETKAS VGFKAGVKDY KLTYYTPDYE TKDTDILAAF RVTPQPGVPP  
    51 EEAGAAVAAE SSTGTWTTVW TDGLTSLDRY KGRCYHIETV VGEENQYIAY  
   101 LAYPLDLFEE GSVTNMFTSI VGNVFGFKAL RALRLEDLRI PPSYSKTFQG  
   151 PPHGIQSERD KLNKYGRPLL GCTIKPKLGL SAKNYGRAVY ECLRGGLDFT  
   201 KDDENVNSQP FMRWRDRFLF CAEALYKAQA ETGEIKGHYL NATAGTCEEM  
   251 IKRAVFAREL GVPIVMHDYL TGGFTANTSL AHYCRDNGLL LHIHRAMHAV  
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   301 IDRQKNHGMH FRVLAKALRM SGGDHIHAGT VVGKLEGERE MTLGFVDLLR  
   351DDFIEKDRSR GIFFTQDWVS MPGVIPVASG GIHVWHMPAL TEIFGDDSVL  
   401 QFGGGTLGHP WGNAPGAVAN RVALEACVQA RNEGRDLARE GNEIIREASK  
   451 WSPELAAACE VWKEIKFEFE PVDKLDR 
 
Spot 4101 RuBisCO subunidad grande fragment (Telopea speciosissima), gi|4098564 
 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 19% 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
 
    1 XXXXXXXXXX VGFKAGVKDY KLTYYTPDYE TKDTDILAAF RVTPQPGVPP EEAGAAVAAE 
   61 SSTGTWTTVW TDGLTSLDRY KGRCYHIEPV AGEENQFIAY VAYPLDLFEE GSVTNMFTSI 
  121 VGNVFGFKAL RALRLEDLRI PSAYAKTFQA PPHGIQVERD KLNKYGRPLL GCTIKPKLGL 
  181 SAKNYGRAVY ECLRGGLDFT KDDENVNSQP FMRWRDRFLY CAEAIYKAQA ETGEIKGHYL 
  241 NATAGTCEEM IKRAVFAREL GVPIVMHDYL TGGFTANTTL AHYCRDNGLL LHIHRAMHAV 
  301 IDRQKNHGIH FRVLAKALRM SGGDHIHSGT VVGKLEGERE ITLGFVDLLR DDFIEKDRSR 
  361 GIYFTQDWVS LPGVLPVASG GIHVWHMSAL TEIFGDDSVL QFGGGTLGHP WGNAPGAVAN 
  421 RVALEACVQA RNEGRDLARE GNEIIREASK WSPELAAA 
 
 
Spot 8003 Citocromo C oxidasa subunidad II PS17 putativa (Pinus strobus), 
gi|109892850 
 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 100% 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
 
    1 SPTVIALRVV EALSPR 
 
 
Spot 2401 complejo productor de oxígeno del fotosistema II (Solanum lycopersicum), 
gi|12644171 
 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 26% 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
 
     1 MAASLQAAAT LMQPTKVGVR NNLQLRSAQS VSKAFGVEQG SGRLTCSLQT  
    51 EIKELAQKCT DAAKIAGFAL ATSALVVSGA NAEGVPKRLT YDEIQSKTYM  
   101 EVKGTGTANQ CPTIEGGVGS FAFKPGKYTA KKFCLEPTSF TVKAEGVSKN  
   151 SAPDFQKTKL MTRLTYTLDE IEGPFEVSPD GTVKFEEKDG IDYAAVTVQL  
   201 PGGERVPFLF TIKQLVASGK PESFSGEFLV PSYRGSSFLD PKGRGGSTGY  
   251 DNAVALPAGG RGDEEELQKE NVKNTASLTG KITLSVTQSK PETGEVIGVF  
   301 ESIQPSDTDL GAKVPKDVKI QGIWYAQLE 
 
 
Spot 5302 Subunidad de 23 kDa del complejo productor de oxígeno del fotosistema 
(Solanum lycopersicum), gi|266856. 
 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 20% 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
 
     1 MAASTQCFLH QYHALRSSPA RTSSVSSPKP NQLICRAQKQ DDASNAAVSR  
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    51 RLALTLLIGT AAIGSKVSPA DAAYGEAANV FGKPKENTDF LPYNGDGFKL  
   101 QVPAKWNPSK EVEYPGQVLR YEDNFDSTSN LIVAVTPTDK KSITDYGSPE  
   151 EFLSKVDYLL GKQAYFGKTD SEGGFESGAV ATRNLLEASS ATVGGKEYYY  
   201 LSVLTRTADG DEGGKHQLIT ATVNDGKLYI CKAQAGDKRW FKGAKKFVEN  
   251 AATSFSIA 
 
Spot 3101 Cu/Zn superóxido dismutasa (Gossypium hirsutum), gi|71980140 
 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 13% 
 
     1 MAAPYFPRTT PSHLALSFPS STNPSNPPVL LSSFRGVSLK LPRQSLSLAA TIPKKPFSVF 
    61 AVTKKAVAVL KGNSEVEGVV TLTQENDGPT TVNVRITGLT PGPHGFHLHE YGDTTNGCMS 
   121 TGAHFNPNNM THGAPEDEVR HAGDLGNIIA NADGVAEATI VDNQIPLSGP NAVVGRAFVV 
   181 HELEDDLGKG GHELSLTTGN AGGRLACGVV GLTPV 
 
Spot 5002 glutatión S-transferasa, isoforma 2 (Vitis vinífera), gi|359494269 versión 
actualizada de  gi|225464383 
 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 40% 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
    
     1 MADEIILLDF WPSMFGMKVR IALAEKGLKY EYRDEDLFNK GPLLLEMNPI  
    51 HKKIPVLIHN GKPICESQII VQYIDEVWKD KSPLLPSDPY HRAQARFWAD  
   101 YIDKKERLHL LGARLWRTKG EEQEANKKEY IECLKLLEGE LGDKPYFGGE  
   151 NFGFVDVNLM PYFSWLYVFE IAANFSIEAE CPKLITWAKR CMEKESVSTS  
   201 LPDRQKLYDF FLQLKKWHGI E 
 
Spot 2402 Proteína no caracterizada envuelta en la biosíntesis de Ubiquinona 
(Arabidopsis thaliana), gi|42571541 
 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 37% 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
 
     1 MYRTAAKRLL AGGGITTTRL LRLPKLRSTI IPSSYTSGLC TSSIGGNTES  
    51 PMGKQSVNPN QSGPTASSST GTGEGQRRHE SRKPRAEFQE EQARVLSASL  
   101 RHVPRLGWTE EAMMAGSRDV GVSPSIVGSF SRKEAALVEF FMDECLQLLM  
   151 DRIDSGLDLQ NLIPSERISK LIRIRLEMQV PYMSKWPQAL SIQAHPLNVP  
   201 TSFKQRAMLV DEIWHAVGDG ASDLDWYVKR TILGGVYSTT EIYMLTDDSL  
   251 AEHRDTWAFL DDRVKDAFDL KKSIQEAKYF AEDIGAGVGK SVQGLMNGVM  
   301 QTMSRRSGGS AF 
 
Spot 2805 Flavona 3'-O-metiltransferasa 1 8 (Oryza sativa Japonica Group), 
gi|125602246 
 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 42% 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
 
     1 MAAAADEEAC MYALQLASSS ILPMTLKNAI ELGLLETLQS AAVAGGRGKA  
    51 ALLTPAEVAD KLPSKANPAA ADMVDRMLRL LASYNVVRCE MEEGADGKLS  
   101 RRYAAAPVCK WLTPNEDGVS MAALALMNQD KVLMESWYYL KDAVLDGGIP  
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   151 FNKAYGMTAF EYHGTDARFN RVFNEGMKNH SVIITKKLLD LYTGFDAAST  
   201 VVDVGGGVGA TVAAVVSRHP HIRGINYDLP HVISEAPPFP GVEHVGGDMF  
   251 ASVPRGGDAI LMKWILHDWS DEHCARLLKN CYDALPEHGK VVVVECVLPE  
   301 SSDATAREQG VFHVDMIMLA HNPGGKERYE REFRELARAA GFTGFKATYI  
   351 YANAWAIEFT K 
 
Spot 5102 LRR proteína de resistencia a la enfermedad putativa, Fragmento (Pinus 
strobus), gi|109892855 
 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 100% 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
 
     1 VVSLSIPR 
 
Spot 8105 heat-shock protein, (Arabidopsis thaliana), gi|1495251 
 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 19% 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
 
     1 MSVIGFDFGN ENCLVAVARQ RGIDVVLNDE SNRETPAIVC FGDNERFIGT  
    51 AGAASTMMNP KNSISQIKRL IGRQFSDPEL QRDIKSFPFS VTEGPDGYPL  
   101 IHANYLGEKR AFTPTQVMGM MLSNLKGIAE KNLNTAVVDC CIGIPVYFTD  
   151 LQRRAVLDAA TIAGLHPLRL IHETTATALA YGIYKTDLPE SDQLNVAFID  
   201 IGHASMQVCI AGFKKGQLKI LSHAFDRSLG GRDFDEVLFN HFAAKFKDEY  
   251 KIDVSQNAKA SLRLRATCEK LKKVLSANPL APLNIECLMD EKDVRGVIKR  
   301 EEFEEISIPI LERVKRPLEK ALSDAGLTVE DVHMVEVIGS GSRVPAMIKI  
   351 LTEFFGKEPR RTMNASECVS RGCALQCAIL SPTFKVREFQ VHESFPFSIS  
   401 LAWKGAASEA QNGGAENQQS TIVFPKGNPI PSVKALTFYR SGTFSVDAQY  
   451 SDVNDLQAPP KISTYTIGPF QSSKGERAKL KVKVRLNLHG IVSVESATLL  
   501 EEEEVEVPVT KEHSEETTKM DSDKASAEAA PASGDCDVNM QDAKDTSDAT  
   551 STDNGVPESA EKPVQMETDS KAEAPKKKVK KTNVPLSELV YGALKTVEVE  
   601 KAVEKEFEMA LQDRVMEETK DRKNAVESYV YDMRNKLSDK YQEYITDSET  
   651 EAFLANLQEV EDWLYEDGED ETKGVYVAKL EELKKVGDPV EVRYKESLER  
   701GSVIDQLGYC INSYREAAMS TDPKFDHIEL AEKQKVLNEC VEAEAWLRGK  
   751 QQQQDTLPKY ATPALLSADV KSKAEALDKF CRPIMTKPKP AAKAEAPQAK  
   801 GGEQADEGKS EPEQPASGEP METENPAGGS T 
 
Spot 4103 Proteína desconocida (Zea mays), gi|238013978 
 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 44% 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
 
     1 MSSTEALANS WNPAQDLQAQ DRSFRYGQRR HVTVFRLLGA GSLEELIYSR  
    51 QIYKQQLSNI AVSGKIERRY FEGVQDDKKF QGELFGICNL FRDLSDKLFT  
   101 SEIIEMHGEH GKSSATEATG IREIVDTDLF GSQENRKSST ATTHTDDQKL  
   151 VDFGIVYAHR NEDVVNMRTD GREKGGADET VQSSLEELLS KNETKHTAME  
   201 KSYSSEEKRE VARSYSLEQK KKEFSCIASF MGMDDLEFSK WLLSASPHQR  
   251 SEVLQDYRRK KKNQK 
 
Blast 
Proteína putativa de reparación y recombinación de DNA, homología en Blastp del 70% 
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Spot 6002 Fructokinasa 3 (Solanum lycopersicum) gi|38604456 
 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 26% 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
 
     1 MALHATAFSF TGVSTSSKSS RSALLSLPRR CAVKATSQYP HSFPRCKIQG  
    51 RALPSDNGLV EKDESSLVVC FGEMLIDFVP TTSGLSLAEA PAFKKAPGGA  
   101 PANVAVGISR LGGSSAFIGK VGEDEFGYML AEILKENNVN SDGMRFDPGA  
   151 RTALAFVTLR KDGEREFMFY RNPSADMLLQ EDELDLELIR KAKVFHYGSI  
   201 SLITEPCKSA HIAAAKAAKD AGVILSYDPN LRLPLWPSAE SAREGILSIW  
   251 NTADIIKISE EEISFLTQGE DPYDDNVVRK LYHPNLKLLL VTEGPEGCRY  
   301 YTKDFSGRVK GIKVDAVDTT GAGDAFVAGI LSQLASDVSL LQDEGKLRDA  
   351 LSFANACGAL TVMERGAIPA LPTKEVVLNT LLKSVA 
 
Spot 7201 Proteína predicha (Micromonas pusilla CCMP1545), gi|226458670  
 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 20% 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
 
     1 MHALSTPSRV HGAFKRAPST RATDERRAST PRPARRTVVA SPVVAAGLGS  
    51 LFPFGGDKPS NAAKGASSSA NAGGFSQGAA NVGSTNEVAE VVDGMRRKRL  
   101 GDTDILVSEF ALGTQRWGGA DFNSPDEKLC HALMDRAVLE CGVNLLDTAE  
   151 QYPIPSDRSR PEGDTERIIG SWMKKDRSRR EKLVIATKIT GGGNVTKKNI  
   201 KKDLEGSLRR LGTDYVDVYT LHWPARYTPQ SNWGQSLQYH QETEAAPWYR  
   251 NHASFEEIAE ATGELIDEGK LRGWGMCNDN AYGLTASVYA ARAIGKYPPC  
   301 VLQGDFSIIN RRSEENGVSE ASSPTNENVG FMAYNALAGG VLTGKYLDVP  
   351 AAVDNARDPK LAEKLLDNPR GRMDDYSWGK TLYRYRSGPA EAATREYAKI  
   401 AKEAGMSLTE LALRWCRDRA LVTTTLIGHT SLEQLDETLK YFGKDIRPLP  
   451 ADVNWAIDRV HMRNRLPIFS SDRVGADWEG SGEIGERIP 
 
Blast 
Homología a la familia de proteínas aldo/ceto reductasa  putativa (ISS) en Blastp 
 
Spot 8803 Serina hidroximetiltransferasa (Medicago truncatula), gi|72256527 
 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 17% 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
 
     1 MAMALRRLTS TINKPTSLYR LSSSLSAQHT HKSHPDWIKQ LNDPLGVVDP  
    51 EIEDIIELEK ARQWKGLELI PSENFTSLSV MQAVGSVMTN KYSEGYPGAR  
   101YYGGNEYIDM AETLCQKRAL ETFGLDPTQW GGFSTSVSGQ LKPSNFQVYT  
   151 ALLKPHERIM ALDLPHGGHL SHGTDTKKIS AVSIFFETMP YRLDESTGYI  
   201 DYDQMEKSAA LFRPKLIVAG ASAYARLYDY ARIRKVCDKQ KAVMLADMAH  
   251 ISGLVAAGVI PSPFDYADVV TTTTHKSLRG PRGAMIFFRK GLKEINKKGQ  
   301 EVLYDYEDKI NQAVFPGLQG GPHNHTITGL AVALKQAMTP EFKNYQKQVL  
   351 SNSSTFAQSL LEKGYDLVSG GTENHLVLVN LRNKGIDGSR VEKVLESVHI  
   401 AANKNTVPGD VSAMVPGGIR MGTPALTSRG FVEDDFKKVA EYFDAAVKIA  
   451 LQIKENSKGT KLKDFVEAME SDSQVQSQIA DLRHDVEGYA KQFPTIGFEI  
   501 ETMKYNK 
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Spot 8002 COG3675: Lipasa Predicha (ISS) (Ostreococcus tauri), gi|116058422 
 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 31% 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
 
     1 MSQKRLGELR NRAVEAMKFS PSWLKQIKMP IGTSAGSVLP VVGSFEELLR  
    51 IAEIALLNSK PVDEIEAFFK GKEEVRVLEL SSCEQRAIVS TDHKRRLHTV  
   101 SLRGTKNLRN VAQNMRMGTN PIGDADDLAV PMHRGYRNIA RRCLDAIEPL  
   151 LVAGYEIQLT GHSLGGAAAV ALALLIHKKG KARVKRVVTF GAPKLGPKET  
   201 ADATEELDIL RVVQKDDIIP LLPMSRPFVR RPYCHLGEGI LIDNDDPGVF  
   251 ADLPREWGAA GILWRQRMSF TDVANSVPLA SLDADSVKEF ARPLSAAAKR  
   301 VTERARTSFL ARFSMPTEIE LEAEVKDLIA DAMDSKDSFL SIQEEFNASA  
   351 SMADDSADVR ESITTSIGPT IFERLWVLRQ YSADERLERL NSHRMHRYVA  
   401 AIRASIDSRP RRVQLADIYE TSDEDDTRRR GPPERRPSIP QLSQAILSIR  
   451 GR 
 
Spot 5004 Estearoil-ACP desaturasa (Oryza sativa Japonica), gi|3915029 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 32% 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
 
     1 MAFAASHTAS PYSCGGVAQR RSNGMSKMVA MASTINRVKT AKKPYTPPRE  
    51 VHLQVKHSLP PQKREIFDSL QPWAKENLLN LLKPVEKSWQ PQDFLPDPSS  
   101 DGFYDEVKEL RERAKEIPDD YFVCLVGDMV TEEALPTYQT MLNTLDGVRD  
   151 ETGASPTTWA VWTRAWTAEE NRHGDLLNKY MYLTGRVDMK QIEKTIQYLI  
   201 GSGMDPGTEN NPYLGFLYTS FQERATFISH GNTARHAKEY GDLKLAQICG  
   251 TIAADEKRHE TAYTKIVEKL FEIDPDYTVL AFADMMRNKI SMTAHLMYDG  
   301 KDDNLFEHLS AVAQRLGVYT VRDYADMLEF LVQRWKVADL TGLSGEGRRA  
   351 QDFVCTLAPR IRRLDERAQA RAKQAPVIPF SWVYDRKVQL  
 
Spot 7304 Proteína hipotética OsI_21042. Dominio de la glutamina aminotransferasa tipo 
I (Oryza sativa Japonica),  gi|218197295 
 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 40% 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
 
     1 MKYVVVMGGV ISGLGKGVTA SSIGVVLKAC GLRVANIFTL YDVSNIWRVP  
    51 LLLRDQKADQ AILKVLNLES VAEEPNLEEW MARADLYDTL HETVRIAMVG  
   101 KYTGVSDTYL SVMKAPDAYS TAWSLLRGAD GILVPGGFGE RGVEGKILAA  
   151 KHARENDVPF LGICLGMQLA VVEFACHVLK LPDANSTEFD AKTENPCVII  
   201 MPECSNEGKG GTMRRGSKRT FFKVANSKSA KLYGSVNHID ERFRHRYQVN  
   251 PNVVQLFENN GLQVVGTDKT GEIVQIVEIP NHRFFVGVQF HPEFMSRPSK  
   301 PSALFVGLIA ASCGQLDGVL QDAACNHEPQ QNQRAEKRPA ASDLGD 
 
Spot 6101 S-RNase (Witheringia maculata), gi|6684285 
 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 71% 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
 
     1 NINATLNFCT VHGYDYGMKD DIKNKLDIHW PDLFVGEADC KKHQTFWQKE  
    51 YVKHGTCCEE SYNQEQYFNL AMGLKDKFDL LKSFRNYGIV PGTNHTVQKI  
   101 NSTVKAITKG FPTFMCL 
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Spot 7102 Proteína RNA-enlazante, dominio ASCH (Arabidopsis thaliana), gi|18396513 
 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 51% 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
 
     1 MEQPMSPGTK SVDLRECMES LLRFSLRSHL NESVPSFDLD LTRDFCLHLL  
    51 GEATDSTEKS AVYKLLATAL SECLASEGDK NSNLEKYSKL IHGLGYDLIN  
   101 MLKEVNFELH VQEPYFTQLK DGLKTVEGRC AVGDYMRISS GDFLLFNKCL  
   151 LLEVQDVHRY TSFSEMLKVE GLAKVLPGVE SIEEGVQVYR NFYSEEKERM  
   201 NGVVAIRVAK PANQPSAALA GVLSELKSSG IKSLLDEYTA GVTS 
 
 
Spot 4102 Proteína hipotética RNAsa H I (Vitis vinífera), gi|147843505 
 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 34% 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
 
     1 MRPVDDIVTF PFVKASRVLQ PHEDALVLTL GISGFDVRRV LIDPGSSTDL  
    51 LQMSAYKQMD YLLSALENLG RLLSRFNGAT MTSQGKFLGF MVTQRGIEVN  
   101 PNKIKVVLET LAPTHLVESP GEQWWTLHVD ETSKASDSKV SLILQSPTGK  
   151 LLEQAIRLYF STSNNEAEYE AVLARLDFAI TLTTTRLEIR SDYQLIVGQI  
   201 QKEYEEKDEC MARYLAMVEN CLKNLDEWIV RQGKQEHRLC VQAAIFTLIN  
   251 DHIYRRSFGG PYLRCLSDLK AKYVMAELHE VTNYFIKWVE AETYANIKDN  
   301 DVSKVVWKNI VCQFGDSRAI VADNGS 
 
Spot 3201 Proteína hipotética OsI_00068. Dominio de las hidrolasas dependientes de 
Zinc (Oryza sativa Indica), gi|218187357 
 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 21% 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
 
     1 MSMALSLLFA AAPRAVASFR ASSASSPALD SGRRPQNVPG DFFVDHRCID  
    51 CQTCRWMAPE VFKRVDGKAA VAAQPISDDH RTKALQGVYH CGYHSEDSFG  
   101 ATSYLITHPD GNILVDSPRY TTKLANNIEE LGGARYMFLT HRDDVADHRK  
   151 WAERLKCERI IHSGDVERAT VDVERKLTGN GPWNIGADFE LIHTPGHTQG  
   201 SVCLFYKPVK ALFTGDHVAK SEESDDLYLF LMYSRQPVSL QLDSMRKLLK  
   251 LDFEWFLPGH GYRIHYKDVH AKDSAIESLI AITTQARGIL  
 
 
Spot 4801 Aminoacil-tRNA ligasa (biosíntesis de proteínas), (Arabidopsis thaliana), 
gi|15231261 
 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 24% 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
  
     1 MEALKVWSLT ATPLKQLLRL SSSSTRLATT IYGRRSYHLS PALRCASAAS  
    51 SSSSSATTAE TSKPSGRNRR SASSSNSTSD REAIRSIRLK KVEELRGQGL  
   101 EPYAYKWEKS HSANQLQEIY KHLANGEESD NEIDCVSIAG RVVARRAFGK  
   151 LAFLTLRDDS GTIQLYCEKE RLSDDQFEQL KQFIDIGDIL GASGSMKRTE  
   201 KGELSICVNS FSILTKSLLP LPDKYHGLTD IDKRYRQRYV DMIANPEVAD  
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   251 VFRRRAKIVS EIRKTVESFG YLEVETPVLQ GAAGGAEARP FVTFHNSLGR  
   301DLYLRIATEL HLKRMLVGGF EKVYEIGRIF RNEGISTRHN PEFTTIEMYE  
   351 AYSDYHSMMD MAELIVTQCS MAVNGKLTID YQGTEICLER PWRRETMHNL  
   401 VKEITGINFS ELGEDLGNAK DTVLLALQDV LEPKDKSGIR ACSSLGHLLN  
   451 EIFEVVVEPK LVQPTFVLDY PIEISPLAKP HRGNAGLTER FELFICGREM  
   501 ANAFSELTDP VDQRTRLEEQ VRQHNAKRAE AVRESPEPNA KKDDDDDESY  
   551 EVTLDEDFLT ALEYGMPPAS GMGLGIDRLV MLLTNSASIR DVIAFPVLKL  
   601 QQ 
 
 
Spot 9602 Proteína hipotética CHLREDRAFT_174488 dominio de la RNA polimerasa III 
subunidad RPC82 (Chlamydomonas reinhardtii), gi|159475425 
 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 24% 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
 
     1 MSTRKQYACD LACRLVQDQY GDAVGKVFKL LVSKGQLQLG DIVRGTSMNP  
    51 NIVKQALLIL IQQNCINSYL QPGEETLRGP RPSFYLYEAN TDRVLQIIRM  
   101 DQVLGSVAAR LGKALDKETR DSISNTFISL VQAHYVERSP PCSLPPPAVR  
   151 PHPNSVRTRK AKSAASNTEG YAADQAAALK SFEELSFEKQ RFKVPAELAL  
   201 EMFMSDEGDE RAASPDAKME DADGAGESAG GSGAGGSGAG GGRGRKKRAA  
   251 PDDDDELAIK ITAPAKKAKP AVVLWRVNND EFNRRFRHQA IVGLVREKFD  
   301 EDAAGVVSAM LAAGRPFESS VKLPPSLGLS VPLCEERSVQ LSEDEASSPA  
   351 WRGSASYVVN SQRVIDLIML KQTEAVVKAR FDVAGLRVFR LLALRGQLEQ  
   401 KQIADLAMLP AKDTRELLYL MLQGGFVMLQ DIPKTADRAP SRTFYTWRVN  
   451 MTSLSDSTAA QLYRSAGRVW QRLQFETEKE KDLVALIESA KETRTVNFNL  
   501 TTAQRQAVAR LKRVNEVMET SLAHLDQMIA VFNDF 
 
Spot 2806 At4g05190 Kinesina (Arabidopsis thaliana), gi|34849893 
 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 21% 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
 
     1 MPLRNQNRAP LPSPNVKKEA LSSIPFDKRR EETQGTGRRQ VLSTVNRQDA  
    51 NSDVGSTEEC GKVEFTKDEV LALLNERAKA GKFDTKGKIE QMTDIIKKLK  
   101 VCVRWYQQVD ETHVQDKENL SSSLQSAEKR YSDKELDAKT KEEELRATIT  
   151 EMKENIESLQ EKLSKEKLSK LDAIENHRRE KDCRVVAEKL QVSLREELDK  
   201VKEEKMAAKQ KVTSLEDMYK RLQEYNTSLQ QYNTKLQTDL EVAREAHTRA  
   251 EKEKSSILEN LTTLRGHSKS LQDQLASSRV SQDEAVKQKD SLLMEVNNLQ  
   301 SELQQVRDDR DRHVVQSQKL AGEILMYKES VGKSSHELDI LIAKSGSLEE  
   351 TCSLQKERIK MLEQELAFAK EKLKMVDLSM SHTMTEFEEQ KQCMHELQDR  
   401 LADTERQLFE GELLRKKLHN TILELKGNIR VFCRVRPLLP DDGGRQEASV  
   451 IAYPTSTESL GRGIDVVQSG NKHPFTFDKV FDHGASQEEV FFEISQLVQS  
   501 ALDGYKVCIF AYGQTGSGKT YTMMGRPETP EQKGLIPRSL EQIFKTSQSL  
   551 STQGWKYKMQ VSMLEIYNES IRDLLSTSRT IAIESVRADS STSGRQYTIT  
   601 HDVNGNTHVS DLTIVDVCSI GQISSLLQQA AQSRSVGKTH MNEQSSRSHF  
   651 VFTLRISGVN ESTEQQVQGV LNLIDLAGSE RLSRSGATGD RLKETQAINK  
   701 SLSALSDVIF ALAKKEDHVP FRNSKLTYLL QPCLGGDSET LMFVNISPDP  
   751 SSTGESLCSL RFAARVNACE IGIPRRQTSA KLLDSRLSYG  
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Spot 5801 Proteína hipotética OsI_36597. Sistema de transporte de aminoácidos de 
cadena ramificada (Ile, leu, val), (Oryza sativa Indica Group), gi|218185994 
 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 43% 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
 
     1 MLRDKHLEGL PGQQIARMGV VRTFQHVRLF REMTVIENLL VAQHQQLKTG  
    51 LFSGLLKTPA FRRAQEEALD RAATWLDRIG LLQHANRQAS NLAYGDQRRL  
   101 EIVRCMVTQP EILMLDEPAA GLNPKETKEL DELIAELRDH HDTTILLIEH  
   151 DMKLVMGISD RIYVVNQGTP LANGTPEEIR NNPDVNAHYG KIQALHDVSL  
   201 HINQGEIVTL IGANGAGKTT LLGTLCGDPR ATSGRIVFDG KDITDWQTAK  
   251 IMREAVAIVP EGRRVFSRMT VEENLAMGGF FAHRDEYQTR IKWVYELFPR  
   301LWERRIQRAG TMSGGEQQML AIGRALMSQP RLLLLDEPSL GLAPIIIQQI  
   351 FDTIEQLRKE GMTIFLVEQN ANQALKLADR GYVLENGRVV LEDTGDALLA  
   401 NEAVRSAYLG G 
 
Spot 5003 ATGB2 (GTP-BINDING 2); GTP binding, (Arabidopsis thaliana), gi|145334237 
 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 67% 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
 
     1 MVTVDGRPIK LQIWDTAGQE SFRSITRSYY RGAAGALLVY DITRRETFNH  
    51 LASWLEDARQ HANPNMSIML IGNKCDLAHK RAVSKEEGQQ FAKEHGLLFL  
   101 EASARTAQNV EEAFIETAAK ILQNIQDGVF DVSNESSGIK IGYGRTQGAA  
   151 GGRDGTISQG GGCCG 
 
Spot 3801 Proteína predicha 8 Physcomitrella patens subsp. Patens), gi|168007384 
 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 21% 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
   
     1 MENENKNFEG FLGGVSGGES SKGQGMHMDP SITSMCQAFS LSMQQQQSND  
    51 RKEALATKAL QSVVNKIDQF DGRNISRYLR CYVREIELNP VSEKKMVELF  
   101 GLATIPEIRD HITSITDHYG NSWEKLELLL EDKEEDEGLT TKWKNVEDAA  
   151 ELLTKKERRK DRSNIQKTVQ APKAPVRTTP PTMPTVQPST SLSKKAGMEE  
   201 IIRGMRDLQI KLARLEENTS INNSKNVSKQ GYGEMRALVQ DYLKEHETVA  
   251 RESASYGARV DDEIGGTATN LKGVLEVRIL NAKVEFTLKE VLGIAKKEFH  
   301 DVIINSIKRK RQLMGETGMS HAIDARIYKD EEEVDIDYKQ PTNEKNGYNQ  
   351 RVHFEDSSDK EMETLSHYTR KHWTRATTEV LVKVEDIEEP IVALVDHGSV  
   401 ITLMSKDLYK KQKWPIDMEH GWTIRAANNT RGELYGACLD VKIRIGDVAT  
   451 EQHFFVQDTT SYPLILGQII SRQHGWKQKY LTMRDYGGTK EEVLSRDEGA  
   501 FDASFIGILE NGNIMYKKVN DFKRKERKRL YNIEGQLRKI SALQDDERIL  
   551 GVYKENGLED SLELITSIGL GDNDKIVEIY SREVYIILES FQAPEVTVET  
   601 RYKTADKKVK PVAELLLEDS KEQMREAFEE ASLRDPMTIG HQFTRETFEE  
   651 LKIGSDGSLL PEEITCFKKM LAK 
 
Ninguna proteína con homología alta en Blastp 
 
Spot 4002 Proteína predicha 8 Physcomitrella patens subsp. Patens), gi|168000164 
 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 45% 
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Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
 
     1 MVLNKCNEHW NSWLGFALGG WKEACAGEFC ENGSFDVTSI VNPARQLRRF  
    51 RDGFGGRVCT RFRLGNPIFR SMYSSIHIEV SIQETNRGRG SALHLPMGIV  
   101 VIRCYSEIVK DVKIITTGHK FNANSLSSKM SNTLVNQGLY CGRFFKLGVT  
   151 QGLSLQFGKS ECGSDSLQLK KFLEDYSEPK LLWRNWERTA LRGNDAEKHG  
   201 KLKLN 
 
Ninguna proteína con homología alta en Blastp 
 
Spot 4104 Proteína predicha (Physcomitrella patens subsp. Patens), gi|168017335 
 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 25% 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
 
     1 MVGMDFGAKF LASLAIAFEE QYEKHDSLAL RNLALLFANL YSFNLISSEL  
    51 VYDLLGMLCK RFEELDVATI LALLQSCGMG LRAADPASMK EFVVAVQQRT  
   101 AELKATLSGS NNGKPVDLGK RVQFMLDMIC DIKNNKRRAK DDPAHHMRLK  
   151 KWLQKLGVED VQLRSVTWEK LLEPEKKGQW WLPGPPGGED NLAGTRAELA  
   201 GVIDGGAAEA DKMLQLAASQ RMNTDARRAL FCIIMSAEDC VDAFEKILRL  
   251 KLPGKQDREV VRVIVECCMQ ERAYNPYYAL IVTRLCNHDK NHKFSFQYCL  
   301 WDHLKQLDSM ELRRSTNLAR LTAALIGSSS ISLSVVKVID FVDIQKLTPK  
   351 VLLHFRIMFE YLLGEYSNEV VWKAFSRIAS SAELTGLKDG IAIFLHQRFL  
   401 KQVKSSENSD ILVKRCKLAK KALANVQNLP YGSQSREL 
 
Ninguna proteína con homología alta en Blastp 
 
 
Se secuenciaron tres proteínas provenientes de un gel unidimenisonal. Las secuencias 
se muestran a continuación. 
 
Banda 1 6-4 fotoliasa (Dunaliella salina), gi|61816948 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 21% 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
 
     1 MLRCAQPKYA PLKRQAFNQK LNRLVAAART PSKSSSTSRM ASTSSGQQGR  
    51 SILWFRKGLR LHDNPALRDA CTGSAAVFPI FIIDPYFLQK SNNKVGVNRY  
   101 QFLLESLSDL NSSLTSLGSQ LLVLRGTPEE VIPRVLRDWS IKKLCYEIDT  
   151 EPYAKARDAR VDDMAREAGV EVKKHWSHTL YDTDMLVREN KGKAPLTMQA  
   201 FEKLVDRVGH PLTALPAPTA RLPPVDVSLP GIKDAEVGVP TWQEMGFKEA  
   251 PTAIFKGGET EALKRLEHYM KDTKWXASFE KPSTDPSAFT EPSTTALSPY  
   301 LKFGCLSARF FHQRLLDVYR LHPKHSQPPM SLRGQLLWRE FFYTLGSHTP  
   351 NFDRIAGNPI CRQITWDTNP ALLKAWRDGA TGYPWIDAAM TQLREWGWMH  
   401 HLARHSVACF LTRGDLYLSW ESGKEVFEEL LLDADYFINA ANWMWLSASA  
   451 FFAQYFRVYS PVVFGKKYDK EGAYIRKFLP VLKDMPAKYI YEPWTAPKEV  
   501 QQRANCIIGR DYPAPIVDHA VASKECIARM GAAYKATNTG GSAGKASPAK  
   551 AASSGDAGTS ASAGAPSSSK KTTGKRAASA DQGGKRQKTL EESMTKKRCQ  
 
96 Aproximación proteómica del material IRHO 7001 de palma de aceite Elaeis guineensis Jacq en condiciones de déficit hídrico 
 
 
Banda 2 Proteína enlazante de clorofila a/b (Brassica napus), gi|86169487 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 21% 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
     1 SGEPPSYLTG EFPGDYGWDT AGLSADPETF ARNRELEVIH CRWAMLGALG  
    51 CVFPELLARN GVKFGEAVWF KAGSQ 
 
Banda 3 Subunidad liviana de la RuBisCo, (Oryza sativaJaponica Group) gi|218210 
Porcentaje de la secuencia cubierto: 26% 
Péptidos coincidentes se muestran en  rojo 
 
     1 MAPTVMASSA TSVAPFQGLK STAGLPVSRR STNSGFGNVS NGGRIKFMQV  
    51 WPIEGIKKFE TLSYLPPLTV EDLLKQIEYL LRSKWVPCLE FSKVGFVYRE  
   101 NHRSPGYYDG RYWTMWKLPM FGCTDATQVL KELEEAKKAY PDAFIRIIGF  
   151 DNVRQVQLIS FIAYKPPGCE ESGGN 
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